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CARACTERIZACIÓN DEL PATRÓN DE GLUTENINAS DE BAJO
PESO MOLECULAR DE TRIGO PAN (TRITICUM AESTIVUM L.) Y SU
EFECTO SOBRE EL POTENCIAL USO FINAL DE LA HARINA
RESUMEN
El trigo pan (Tritivum aestivum L.) tiene diversos usos en la industria
alimenticia debido a las características particulares de la harina y es el
ingrediente principal en la elaboración de pan, galletitas, productos de
repostería, pastas frescas, etc. La calidad intrínseca de las harinas está
influenciada por la cantidad y calidad de proteínas del gluten: Gluteninas de alto
(HMW-Gs) y bajo peso molecular (LMW-Gs) y Gliadinas (Gli). A su vez, la
calidad reológica está afectada por factores ambientales y la relación Genotipo x
Ambiente. Por lo mencionado, resulta importante conocer los efectos de los
patrones proteicos sobre la calidad industrial de trigo pan y comprender la
incidencia de la disponibilidad de Nitrógeno y temperaturas elevadas durante el
llenado de los granos sobre las fracciones proteicas que componen el gluten y la
reolgía de las masas. Se utilizaron proteinogramas (SDS-PAGE,
unidimensionales) para la identificación proteica de 74 cultivares argentinos de
trigo pan y el test de sedimentación (SDSS) para estimar la fuerza de gluten,
como indicador de calidad intrínseca y para ver el efecto del ambiente se
utilizaron 26 cultivares de trigo pan sembrados en el mismo sitio y con las
mismas condiciones de manejo, en dos años (2008 y 2009) con temperaturas
contrastantes durante el llenado de los granos y dos niveles de fertilización
nitrogenada. La combinación total de las proteínas del gluten (HMW-Gs+LMW-
Gs+Gli) tuvo más influencia sobre la calidad del gluten que cada fracción
proteica en particular. En general, las altas temperaturas aumentaron la cantidad
del Gli y la extensibilidad de las masas (L), en tanto que la disponibilidad de N
incrementó todos los grupos proteicos, la fuerza (W) y la extensibilidad de la
masa. Igualmente, se observó un efecto diferencial de dichos factores sobre los
patrones proteicos y la calidad final, según la composición del gluten.
Palabras claves: Trigo pan, calidad industrial, gluteninas de alto peso
molecular, gluteninas de bajo peso molecular, patrones proteicos, Nitrógeno,
temperaturas elevadas.
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CHARACTERIZATION OF LOW MOLECULAR WEIGHT PATTERN
OF BREAD WHEAT (TRITICUM AESTIVUM L.) AND ITS EFFECT ON
THE POTENTIAL END USE OF FLOUR
ABSTRACT
Wheat bread (Triticum aestivum L.) has several uses in the food industry
due to the particular characteristics of the flour and is the main ingredient in the
bread, biscuits, confectionery and fresh pasta production. The intrinsic flour
quality is influenced by the quantity and quality of gluten proteins: high
molecular weight glutenin subunit (HMW-GS), low molecular weight glutenin
subunit (LMW-Gs) and gliadins (Gli). In addition, the rheological quality is
affected by environmental factors and the Genotype x Environment interaction.
As mentioned, is important to know the effects of protein patterns on industrial
quality of bread wheat and understand the impact of the nitrogen availability and
elevated temperatures during grain filling on the protein fractions that compound
gluten and dough rheology. Proteinograms (SDS-PAGE, one-dimensional) for
protein identification of 74 Argentinean bread wheat cultivars and sedimentation
test (SDSS) to estimate the gluten strength were used, as an indicator of intrinsic
quality were used. Moreover, 26 bread wheat cultivars planted in the same place
and with the same management conditions in two years (2008 and 2009) with
contrasting temperatures during grain filling and two levels of nitrogen
fertilization were used to evaluate the effect of the environment. The total
combination of gluten proteins (HMW-Gs+LMW-Gs+ Gli) had more influence
on the quality of gluten protein that each protein fraction in particular. In
general, high temperatures increased the amount of Gli and extensibility of the
masses (L), while N availability increased all protein groups, the force (W) and
the extensibility of the dough. Similarly, a differential effect of these factors on
protein patterns and the final quality was observed, depending on the
composition of gluten.
Keywords: Bread wheat, industrial quality, high molecular weight, low
molecular weight, protein patterns, Nitrogen, elevated temperatures.
1CAPÍTULO Nº 1: INTRODUCCIÓN
1.1 Planteo del problema
El trigo pan (Triticum aestivum L.) es la especie cultivada más importante a
nivel mundial, no sólo por su capacidad adaptativa a diferentes ambientes, sino también
por el aporte nutritivo que representa para la alimentación humana. El éxito de su
producción no sólo se basa en su capacidad de producción bajo una amplia variación de
condiciones ambientales, sino también en la capacidad funcional de las proteínas de
reserva del grano, que le permite procesar  una amplia gama de productos alimenticios
(Martinez Cruz, 2010).
Las relaciones entre las proteínas que conforman el gluten, Gliadinas y
Gluteninas (de alto y bajo peso molecular) y las características reológicas de las harinas
han contribuido a explicar buena parte de la calidad industrial del trigo pan. Debido a la
complejidad que presentan estos grupos proteicos, originada principalmente por el nivel
de ploidía de la especie, la naturaleza multigénica de algunos de los loci que los
codifican y la falta de métodos idóneos para su completa identificación, es que aún no
está fehacientemente esclarecida la influencia de las proteínas del gluten,
fundamentalmente las Gluteninas de bajo peso molecular, sobre la calidad de las harinas
para diferentes usos. Esta tesis intentará contribuir a esclarecer parte del problema.
1.2 Origen filogenético y evolución de trigo pan (Triticum aestivum L.)
El trigo se originó en Asia Menor, específicamente entre los ríos Tigris y
Eufrates en la denominada “Medialuna fértil”, parte de las actuales Siria, Turquía, Irán e
Iráq, desde donde fue llevado a Europa y África antes de la era cristiana y fue
introducido a América en 1529 cuando los españoles llegaron a Nuevo México y de ahí
por las costas a través de toda América (Avendaño Ceballos, 2002).
Las teorías más aceptadas actualmente en cuanto a su origen y evolución,
sugieren que todas las especies pertenecientes a la tribu Triticeas proceden de una
especie ancestral común, portadora de siete pares de cromosomas, que ha dado lugar a
tres grupos de especies según su nivel ploídico: diploides, tetraploides y hexaploides
(Caballero García, 2003).
El trigo Eikorn (Triticum monococun) fue el primero cultivado. Es una especie
diploide con siete pares de cromosomas (2n=2x=14). Los trigos Eikorn crecen en
algunos países de Europa, Turquía y la India, principalmente en pequeñas granjas de
subsistencia, pero sin gran importancia comercial. Otras especies cultivadas son
Triticum turgidum (también llamado Emer, con la subespecie derivada Triticum  durum
o trigo candeal), y Triticum aestivum o trigo pan, que son los de mayor importancia a
nivel mundial (Revisado por Shewry, 2009).
T. turgidum ssp. durum , es una especie tetraploide con 14 pares de cromosomas
(2n=2x=28; AABB). Es un alotetraploide derivado de hibridización y duplicación
espontánea de los genomas de dos especies diploides, Triticum urartu (2n=2x=14; AA)
y probablemente una especie extinta actualmente, de la sección sitopsis, similar a
Aegilops speltoides (2n=2x=14; BB) (Revisado por Shewry, 2009).
El trigo pan es una especie hexaploide (2n=6x=42; AABBDD) con 21 pares de
cromosomas. Sintéticamente, su origen evolutivo consta de dos etapas de hibridación
interespecífica y posterior duplicación cromosómica. La primera ocurre entre Triticum
urartu como fuente del genoma A (Dvorak et al. 1988) y una especie muy cercana
2filogenéticamente a Aegilops speltoides, como donante del genoma B (Dvorak y Zhang,
1990). El paso final de la síntesis del complemento genético de T. aestivum (genoma
AABBDD) ocurrió hace aproximadamente 9500 años, por hibridación interespecífica
del alotetraploide domesticado Triticum turgidum ssp. dicoccum y el diploide Aegilops
tauschii como fuente del genoma D (Dvorak et al. 1990) (Figura 1.1).
Figura 1.1: Evolución y composición genómica de Triticum aestivum L.
Cada uno de los genomas del trigo (AA, BB y DD) es responsable de la
expresión de las proteínas monoméricas y poliméricas que forman el gluten. Los
factores de calidad que se encuentran bajo control génico hacen posible en mayor o
menor grado la manipulación por parte del fitomejorador (Peña, 2002).
El mejoramiento vegetal convencional tendiente a obtener genotipos de calidad
apropiada para diferentes usos, en sus primeras etapas se ha desarrollado en base a la
variabilidad existente dentro de la especie. Más recientemente ha resultado de  gran
utilidad estudiar los ancestros de los trigos modernos y las especies relacionadas para
ampliar la base genética disponible (Lagudah y Halloran, 1998; Johal et al., 2004).
1.3 Calidad de la harina de trigo para diferentes usos
El trigo pan tiene diversos usos en la industria alimenticia y es el ingrediente
principal en la elaboración de pan,  galletitas, productos de repostería, pastas, noodles,
crackers, chapati, etc. (Peña, 2002).
Por lo tanto la calidad de la harina de trigo no es única, sino que depende del uso
final al que se la destine. En términos generales, se puede definir la calidad  de trigo
como su capacidad para dar un producto final, cualquiera que fuese, con excelentes
características para el consumidor. Por ello, conocer características reológicas de las
masas para predecir la calidad del producto final (en nuestro país principalmente pan)
representa un desafío para los mejoradores (Cornish et al., 2006).
Tradicionalmente en nuestro país el mejoramiento de trigo ha tenido como
objetivos principales características agronómicas, como rendimiento y resistencia a
enfermedades, poniendo poco énfasis en programas de desarrollo de variedades con
3“calidad integral”, es decir que combine adaptabilidad de la variedad a una región
determinada, características sanitarias y parámetros de calidad industrial (Miró y
Bertolasi, 2009).
Este proceso de selección ha dado lugar a un estrechamiento de la base genética
de los cultivos, ya que la necesidad de adaptarse a condiciones ambientales amplias y
con adecuado rendimiento conlleva a que los materiales mejorados sean muy parecidos
entre sí. Consecuentemente, una gran parte de la variabilidad genética existente para los
genes de proteínas de reserva ha desaparecido en las variedades actuales.
En este proceso, ha incidido también que en Argentina el trigo pan se
comercializa actualmente en base a un sistema que solo contempla la calidad panadera
según su estándar de comercialización a través del porcentaje de proteínas.
Paralelamente, tanto el mercado para exportación como la molinería nacional buscan, en
forma creciente, trigos con determinados parámetros de calidad industrial, pagando
precios diferenciales por partidas de granos que cumplan con requerimientos específicos
según su utilización (contenido específico de gluten, determinada fuerza de la masa o W
del Alveograma de Chopin, características farinográficas, etc) (García, et al., 2006).
En un gran esfuerzo por clasificar las variedades de trigo argentinas por su
aptitud industrial, en el año 2001, el Comité de Cereales de Invierno de la Comisión
Nacional de Semillas (CONASE) estableció, sobre la base de un índice de calidad, una
categorización de las variedades de trigo en tres grupos de calidad (GC1, GC2 y GC3).
Así, el GC1 incluye variedades de trigo tipo corrector, el GC2 involucra variedades de
trigo de aptitud panadera específica con tiempo de fermentación entre 8 y 16 horas y el
GC3 incluye variedades para panificación directa con menos de 8 horas de tiempo de
fermentación (Cuniberti, 2005).
Las variables utilizadas para la elaboración del índice de calidad son: peso
hectolítrico, porcentaje de proteína en grano, gluten húmedo, relación rendimiento de
harina/ceniza en grano, fuerza de la masa (alveograma), estabilidad farinográfica y
volumen de pan. Cada grupo de calidad está asociado a usos industriales diferentes.
Debido a la interacción Genotipo x Ambiente que incide sobre la calidad industrial y a
la posibilidad de tener que modificar criterios, esta clasificación no es rígida y se
actualiza anualmente (Cuniberti, 2005).
Las diferencias en la calidad intrínseca de la harina de trigo, asociadas en gran
medida a su composición proteica, son fundamentalmente las que definen la aptitud
para los diferentes usos, aunque el comportamiento reológico de las masas también es
influido por el ambiente explorado por el cultivo y la interacción Genotipo x Ambiente,
como se mencionó anteriormente (DuPont y Altenbach, 2003; Cornish et al., 2006).
Las propiedades de cada variedad se relacionan fuertemente con las proteínas de
reserva del grano de trigo, que constituyen el 80- 85% de las proteínas del grano. Desde
hace más de cien años es ampliamente utilizada la clasificación propuesta por Osborne
(1907) para las proteínas del endosperma del grano de trigo, basada en la solubilidad
diferencial de los distintos grupos proteicos. Actualmente se reconocen cuatro tipos de
proteínas: albúminas (solubles en agua), globulinas (solubles en solución salina),
gliadinas (solubles en etanol 70%) y gluteninas (solubles en ácidos débiles o álcalis)
(Payne et al., 1987; Gianibelli et al., 2001; D`Ovidio y Masci, 2004).
Las dos primeras fracciones proteicas tienen funciones fisiológicas, es decir,
corresponden a las enzimas que controlan principalmente el proceso germinativo. En la
panificación un exceso de estas proteínas resulta negativo dado que destruyen la
estructura interna de la masa provocando una pérdida de anhídrido carbónico y falta de
homogeneidad en la textura interna del pan. Por su parte las gluteninas (Glu) y gliadinas
(Gli) son proteínas de reserva, que en el proceso germinativo aportan al embrión los
4aminoácidos necesarios y son las más importantes para determinar la calidad industrial,
por ser las responsables de la formación del gluten (De la Vega Ruiz, 2009).
El gluten es una sustancia gomosa, blanco amarillenta, que se obtiene para su
cuantificación cuando el grano es molido y la harina resultante es lavada y amasada
debajo de una corriente de agua para eliminar el almidón, las proteínas solubles en agua
y otras sustancias. Durante el proceso de panificación, cuando se agrega agua y se
amasa, el gluten le otorga a la masa de trigo las características reológicas particulares,
debido a la capacidad del polímero de retener anhídrido carbónico durante la
fermentación, generando los alvéolos característicos y dando cohesión a la masa
(Hoseney, 1991).
La distribución del peso molecular de las Glu y su constitución ha sido
reconocida como uno de los principales determinantes de las propiedades de las masas y
de la calidad final. Los macropolímeros de Glu contribuyen directamente a las
propiedades de las masas y su cantidad en la harina de trigo está fuertemente
correlacionada con la fuerza del gluten y el volumen de pan (Wieser, 2007).
Las Gli son proteínas monoméricas, le confieren viscosidad y extensibilidad a
las masas, mientras que  las Glu son proteínas poliméricas, conformadas por dos grupos:
gluteninas de alto peso molecular (HMW-Gs- del inglés High Molecular Weight-
Glutenin subunit) y gluteninas de bajo peso molecular (LMW-Gs- del inglés Low
Molecular Weight- Glutenin subunit) y le aportan elasticidad a las masas. Así, la
viscoelasticidad  o fuerza del gluten es el principal factor que determina el uso potencial
de las variedades de trigo (Peña, 2002).
Según Rasheed et al. (2014) ambos grupos proteicos de Glu, HMW-Gs y LMW-
Gs son importantes para la determinación de las propiedades de la masa e influyen
también sobre la calidad final de las harinas la interacción entre Glu y Gli y entre
HMW-Gs y LMW-Gs.
Además del tipo de proteínas, la cantidad de proteína en el grano tiene relación
con la calidad de las masas, ya que si bien las proteínas representan entre un 8% y 17%
del peso del grano, la mayor parte de las mismas (80% - 85%) constituyen el polímero
del gluten. La cantidad de proteína está determinada por el genotipo e influenciada por
las condiciones ambientales durante el llenado de los granos (Peña, 2002; Wrigley et al.,
2006; Fraschina et al., 2007; Oszvald et al., 2011).
Según Peña (2002), las variaciones en el contenido de proteínas en grano, la
calidad de las mismas, la relación proteínas poliméricas/ proteínas monoméricas y el
tamaño molecular de los polímeros (determinado por la presencia de alelos o
subunidades de gluteninas específicas), tienen gran incidencia sobre la fuerza del gluten.
De hecho, tanto el contenido de Glu y de Gli, como el balance de Glu/Gli generan
cambios en las propiedades viscoelásticas de las masas o fuerza del gluten (Figura 1. 2).
5Figura 1. 2: Factores que afectan la reología y la calidad industrial de trigo
pan. Adaptada de Malik, 2009.
De las proteínas que componen el gluten, las HMW-Gs han sido las más
estudiadas debido a su sencilla identificación, ya que solo se expresan hasta cinco
subunidades por cada cultivar y porque la metodología de separación (por ejemplo por
electroforesis) siempre permitió su identificación. En cambio, la estructura,
organización y relación con la calidad  de las LMW-Gs no ha sido todavía esclarecida, o
al menos no al mismo grado que las HMW-Gs (D’Ovidio y Masci, 2004), debido a que
son más numerosas en cada cultivar y porque durante largo tiempo no fue sencillo
identificarlas por electroforesis, aunque la extracción secuencial de los grupos proteicos
(Singh et al., 1991) logró mejorar su resolución en geles de poliacrilamida.
1. 4 Proteínas del Gluten
1. 4. 1 Gliadinas (Gli)
Como se mencionó antes, las Gli son proteínas monoméricas simples, tienen un
tamaño molecular entre 30.000  a 75.000 Da y componen el 50% del gluten. Se dividen
en cuatro subgrupos: α-, β-, γ- y ω- Gli, que pueden ser separados por electroforesis en
geles de poliacrilamida (SDS-PAGE- del inglés Sodium dodecyl sulfate sedimentation-
Polyacrylamide gel electrophoresis o A-PAGE- del inglés Acid- Polyacrylamide gel
electrophoresis, a pH bajo, movilidad decreciente) (Gianibelli et al., 2001) (Figura 1.3).
6Figura 1. 3: Gel de poliacrilamida (SDS-PAGE) revelando Gli. Concentración
de polímeros acrilamida + bisacrilamida T%: 13,5. Cada calle representa el patrón de
Gli de una variedad
Las γ- Gli difieren de las α- y β- Gli en la cantidad de aminoácidos que las
componen (ácido aspártico, prolina, metionina, tirosina, fenilalanina y triptófano).  Por
su parte las ω- Gli se diferencian de las anteriores por no tener cisteína, que es un
aminoácido azufrado muy importante para la estructura y funcionalidad del gluten, por
lo que son consideradas Gli pobres en Azufre (S), en tanto que las α- y β- Gli son ricas
en S. (Southan y McRitchie, 2006). Además las Gli tienen bajo contenido de lisina en su
composición (0,5%) lo que afecta de forma negativa su calidad nutricional (Gianibelli et
al., 2001)
La mayor parte de las cisteínas del gluten están presentes en estado oxidado y
formando puentes disulfuro intracatenarios e intercatenarios entre proteínas. Las α- y β-
Gli tienen tres puentes disulfuro intracatenarios, mientras que las γ- Gli tienen cuatro.
Los puentes disulfuro tienen un rol determinante en la estructura y propiedades del
gluten (Wieser, 2007).
La mayoría de las Gli son controladas por seis loci principales denominados Gli
localizados en los cromosomas homólogos de los grupos 1 (Gli-1) y 6 (Gli-2). Los
genes que codifican  γ- y ω- Gli están ligados a los genes que codifican LMW-Gs, por
encontrarse muy cerca en el brazo corto de los cromosomas de los grupos 1 y 6
(Branlard et al., 2003) (Figura 1.4).
7Figura 1. 4: Cromosoma 1B: mostrando los diferentes loci que codifican
proteínas del gluten y sus variaciones alélicas. Adaptado de Pogna et al., 1991.
El polimorfismo en las Gli de trigo pan es relativamente bajo y tienen un efecto
directo relativamente escaso sobre la calidad de las masas. (Yu et al., 2011), aunque
algunos autores, como Branlard et al. (2001), asociaron alelos específicos de Gli con
características de calidad de la masa.
Wieser (2007) reportó que utilizando el silenciamiento de α- Gli se logró una
reducción en el 63% del contenido de las mismas y un incremento de la fuerza del
gluten pero una disminución en el volumen de pan, mientras que el silenciamiento de γ-
Gli incrementó el volumen de sedimentación en dodecyl sulfato de sodio (SDSS-del
inglés sodium dodecyl sulfate sedimentation) de unas pocas líneas de trigo pan.
El volumen de sedimentación obtenido a través del SDSS-Test es un buen
estimador de la fuerza general del gluten, ya que estima las propiedades de hidratación y
grado de expansión de las proteínas, en particular de las gluteninas, relacionadas con la
fuerza y extensibilidad del gluten (Peña, 2002).
En la actualidad, está ampliamente aceptado que la contribución de las Gli a la
viscosidad y extensibilidad del gluten no es de forma directa, sino que lo es a través de
ligamiento y herencia conjunta con ciertas LMW-Gs. (Gianibelli et al., 2001; Rasheed
et al., 2014), por lo que algunos autores como Flaete y Uhlen (2003) estudiaron el
efecto sobre la calidad de las harinas de distintas combinaciones de Gli-1/Glu-3 en
variedades con similar composición de HMW-Gs y encontraron cambios asociados a la
fuerza del gluten.
1. 4. 2 Gluteninas de alto peso molecular (HMW-Gs)
Las HMW-Gs tienen un tamaño molecular entre 80.000 y 120.000 Da y
representan el 10% del total del gluten. Son proteínas pobres en S. Están codificadas por
el loci Glu-1 ubicado en el brazo largo de los cromosomas de grupo 1 (1A, 1B y 1D)
(Figura 1.5).
8Figura 1.5: Codificación de grupos proteicos y  formación del polímero de
glutenina a partir de la unión de HMW-Gs y LMW-G mediante puentes disulfuro
(MacRitchie y Lafiandra, 1997).
Según la bibliografía especializada (Payne et al., 1981, Gianibelli et al., 2001,
Wieser, 2007) cada locus incluye dos genes ligados que codifican para dos tipos
distintos de HMW-Gs, subunidades de tipo x y subunidades de tipo y, las subunidades
de tipo x tienen en general un mayor peso molecular y por ende menor movilidad
electroforética en SDS-PAGE que las subunidades de tipo y. Aunque determinadas
definiciones de locus expresan que es el sitio preciso de un cromosoma donde está
situado un gen (Griffiths et al., 2002), en el caso de las HMW-Gs está ampliamente
aceptado que cada locus es un lugar en el cromosoma donde puede haber más de un gen
estrechamente ligados que controlan para un carácter.
Payne y Lawrence (1983) encontraron tres posibles formas alélicas o
subunidades en el locus Glu-A1, once en el locus Glu-B1, seis en el locus Glu-D1.
Actualmente, según el catálogo de genes y sus actualizaciones (McIntosh et al., 2013),
se han encontrado para los trigos diploides, tetraploides y hexaploides: 21 alelos del
locus Glu-A1, 69 para el locus Glu-B1 y 29 para el locus Glu-D1. A pesar de este
polimorfismo, las variedades comunes de trigo pan pueden presentar de tres a cinco
subunidades de HMW-Gs, claramente distinguibles en geles de poliacrilamida SDS-
PAGE. (Shewry, 2009). A modo de ejemplo se muestra en la Figura 1.6 un gel de
HMW-Gs de variedades argentinas de trigo pan, donde se indican las subunidades
correspondientes a cada locus (Glu-A1, Glu-B1 y Glu-D1).
9Figura 1. 6: Fracción de gel de poliacrilamida (SDS-PAGE) revelando HMW-
Gs. T%: 13,5. La calle denominada CS corresponde a la variedad Chinese spring.
Cada calle representa el patrón de HMW-Gs de una variedad. Se indican los alelos de
Glu-A1, Glu-B1 y Glu-D1.
Originalmente las HMW-Gs se denominaron con números ascendentes según su
movilidad en SDS-PAGE (números más bajos indican menor movilidad
electroforética). Pero al ir identificándose cada vez más HMW-Gs ya no se pudo seguir
este orden lógico, por lo que actualmente subunidades como la 21, tiene menos
movilidad y mayor denominación que las subunidades descubiertas anteriormente
(Gianibelli et al., 2001).
Marchylo et al, en 1992,  identificaron a su vez, distintas variantes de la
subunidad 7 según su movilidad electroforética, lo que indica una composición
diferente de aminoácidos de la proteína: 7*+9 (Glu-B1c), 7*+8 (Glu-B1u), 7*+8* (Glu-
B1ak), 7+8* (Glu-B1al) y 7+8 (Glu-B1b). Es decir que tres alelos controlan la expresión
de la subunidad 7* y dos alelos la expresión de la subunidad 7.
Se ha detectado que cuando está  presente la combinación 7+8* (Glu-B1al) la
subunidad o banda 7 está sobreexpresada. Ésta se distingue de la subunidad 7 sin
sobreexpresar (7*) debido a pequeñas diferencias de movilidad electroforética, en donde
la subunidad sobreexpresada posee una ligera ventaja además de mayor intensidad de
tinción en los geles. La banda 7 se presenta en su forma sobreexpresada sólo en
combinación con la banda 8*, diferente a su vez a la subunidad 8 combinada con la
banda 7* (Marchylo et al. 1992).
Vawser et al. (2004) afirmaron que las posibles causas para la sobreexpresión de
la subunidad 7 podían ser la duplicación del gen Glu-B1 7x donde ambas copias del gen
son funcionales y/o a la elevada eficiencia en la transcripción del gen mencionado.
Un alto porcentaje (30%-79%) de la variación en la calidad industrial de trigo se
puede atribuir a la composición de HMW-Gs de los genotipos. Por eso los alelos que
codifican HMW-Gs son utilizados para explicar en parte, la calidad industrial de los
cultivares. La relación entre la variación alélica en la composición de HMW-Gs y la
calidad ha sido analizada por genetistas usando variedades y líneas isogénicas.
Numerosos autores han reportado datos al respecto: Payne et al., 1981(b), Peyne, 1987;
Carrillo et al., 1990, entre otros.
La base molecular de las diferencias en calidad que confieren las distintas
HMW-Gs está aún en investigación. La secuenciación de ADN de los genes que las
codifican ha revelado algunas características de este tipo de proteínas, como es el
número y distribución de los residuos de cisteína en las mismas, que juegan un papel
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muy importante en la formación de polímeros de Glu, porque de ello depende la
factibilidad de generar puentes intermoleculares y la consiguiente expansión del
polímero (Lindsay et al., 2000), como se mencionó antes. En base a esto se ha sugerido
que la mayor calidad panadera de la harina asociada a las subunidades de HMW-Gs
Dx5+ Dy10 frente a las subunidades Dx2+Dy12, por ejemplo, se debe principalmente a
la presencia de un residuo extra de cisteína en la subunidad Dx5 (Lafiandra et al., 1993;
Gupta y MacRitchie, 1994).
Por la simplicidad anteriormente mencionada de este grupo proteico,  la relación
de numerosas HMW-Gs con la calidad de las masas ha sido ampliamente estudiada
(Payne et al., 1981 (b), Payne, 1987; Gupta y McRitchie, 1994; Lerner et al., 2009; Liu
et al., 2010).
1. 4. 3 Gluteninas de bajo peso molecular (LMW-Gs)
Las LMW-Gs tienen un peso molecular entre 30.000 y 51.000 Da, constituyen el
40% del gluten (Gianibelli et al., 2001) y un 60% del total de las gluteninas (Bietz y
Wall, 1973; Shuaib et al., 2007). Son proteínas ricas en S. Tienen una influencia
significativa en el uso final de la harina de trigo (Wang et al., 2009).  Su habilidad para
formar puentes disulfuro intermoleculares con otras LMW-Gs y/o con HMW-Gs, es
importante para la formación de los polímeros de gluteninas, que son las moléculas más
grandes presentes en la naturaleza. Cuantitativamente se asocian en el polímero con una
relación de HMW-Gs y LMW-Gs de 1:2 (Wieser, 2007) (Figura 1. 7).
Figura 1.7: Esquema de puentes disulfuro intramoleculares e intermoleculares entre
HMW-Gs (    ) y LMW-Gs (    ). Fuente Wieser, 2007.
Las LMW-Gs son codificadas por genes de los loci Glu-A3, Glu-B3 y Glu-D3,
en los brazos cortos de los cromosomas 1AS, 1BS y 1DS, cerca de los genes que
codifican ciertas Gli (Figura 1. 4), por lo que en parte se heredan en forma conjunta
(Metakovsky et al, 1990), como se mencionó antes. Se ha encontrado gran
polimorfismo entre las LMW-Gs; hasta el momento se reconocen, según el catálogo de
genes y sus respectivas actualizaciones (McIntosh et al., 2013) 10 alelos para el locus
Glu-A3, 13 alelos para el Glu-B3 y 5 alelos para Glu-D3.
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A pesar de su abundancia, las LMW-Gs, han recibido mucha menos atención
que las HMW-Gs, probablemente debido a su complejidad, la heterogeneidad y la co-
migración con las Gli en SDS-PAGE. (D’Ovidio y Masci, 2004). Aún así, algunos
autores como Gupta y Mc Ritchie (1994) encontraron diferencias en la cantidad total de
LMW-Gs, asociadas con formas alélicas específicas, como la causa de diferencias en la
calidad de trigo pan.
Pocas colecciones de cultivares fueron caracterizadas por su composición de
LMW-Gs y no  todas las subunidades fueron identificadas con certeza, algunos
ejemplos de esto se observan en Jackson et al. (1996); Fláete  (2000); Branlard et al.
(2003); Mancini et al. (2007); Ikeda et al. (2008);Lerner et al. (2009); Apeelbee et al.
(2009). Se ha recurrido generalmente para la identificación alélica de las LMW-Gs en
líneas y cultivares de trigo al uso de geles unidimensionales (SDS-PAGE) (Jackson et
al., 1996; Izadi-Darbandi et al., 2010; Ram et al., 2011).
La aparición de la técnica de extracción secuencial de proteínas, propuesta por
Singh et al. (1991), permitió separar en un gel de poliacrilamida las proteínas
monoméricas y en otro gel las proteínas poliméricas, evitando así el solapamiento de las
fracciones con similar peso molecular (Gli y LMW-Gs). Esto ha hecho posible mejorar
la identificación de los patrones de LMW-Gs, en comparación con los geles de proteínas
totales usados anteriormente, con gran solapamiento entre dichas fracciones proteicas
(Figura 1. 8).
Figura 1.8: Geles de poliacrilamida (SDS-PAGE) mostrando (a) proteínas
totales: Gli, HMW-Gs y LMW-Gs y (b)Glu obtenido a partir de la técnica de extracción
secuencial .
A su vez, intentando mejorar la identificación de los alelos de los distintos
grupos proteicos, se utilizan en la actualidad cuatro métodos: geles de poliacrilamida
unidimensionales obtenidos por electroforesis en sodio dodecyl sulfato (SDS-PAGE),
geles bidimensionales (2- DE, IEF x SDS-PAGE),  reacción en cadena de la polimerasa
(PCR) y espectrometría de masas (MALDI-TOF- MS). Utilizando estos métodos por
separado ninguno de ellos puede explicar fehacientemente todos los alelos de LMW-Gs
(Liu et al., 2012)
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Recientemente, Ikeda et al. (2008) compararon la identificación de alelos del
loci Glu-3 provenientes de 5 laboratorios que forman parte el “International
collaboration for unifying Glu-3 nomenclature systems in common wheat” y
encontraron inconsistencias en la identificación debido fundamentalmente a la
separación y a la utilización de los distintos métodos previamente descriptos.
Las principales discrepancias encontradas fueron: en el locus Glu-A3, ambos
alelos Glu-A3a y Glu-A3c fueron reportados para el mismo cultivar, en otros casos los
alelos Glu-A3 a, b c y d fueron reportados iguales a Glu-A3e; en el locus Glu-B3 se
encontraron resultados diferentes para Glu-B3b y Glu-B3g, en tanto que se reportaron
los alelos Glu-B3f y Glu-B3g para el mismo cultivar; por su parte en el locus Glu-D3 se
reportaron Glu-D3a y Glu-D3c para el mismo cultivar, lo mismo ocurrió con los alelos
Glu-D3a y Glu-D3b (Liu et al., 2012).
Debido a la complejidad en la identificación mencionada, existen escasas
menciones, particularmente en trigo pan, acerca de la asociación entre este grupo de
proteínas y la calidad industrial. (Cornish et al., 2006), aunque para los programas de
mejoramiento de calidad de trigo es de gran relevancia comprender el rol de esta
fracción proteica sobre la calidad final de las harinas de trigo pan (Wang et al., 2010).
En general las LMW-Gs se asocian con resistencia y extensibilidad de las masas
(Metakovski et al 1990; Cornish et al.,  2006) y se ha reportado que algunas formas
alélicas de LMW-Gs tienen efectos más importantes sobre la calidad de las harinas que
determinadas HMW-Gs (Payne, 1987). Gupta et al. (1994) encontraron que los alelos
del locus Glu-A3 tuvieron influencia en el contenido de proteínas, valores de SDSS y
valores de calidad del Mixógrafo, mientras que los alelos del locus Glu-D3 no tuvieron
influencia en la fuerza del gluten, medida como volumen de sedimentación (SDSS).
También es conocido que ciertos alelos nulos de LMW-Gs provocan efectos negativos
sobre parámetros de calidad de las masas (D Ovidio y Masci, 2004).
En síntesis: coexisten en la bibliografía contradicciones con respecto al efecto de
los diferentes patrones de LMW-Gs (combinación de alelos de Glu-A3, B3 y D3) sobre
la calidad de la harina de trigo pan, medidos como la fuerza y extensibilidad de la masa,
posiblemente asociados a la dudosa identificación, a la interacción con distintos
patrones de HMW-Gs y seguramente a los efectos de la relación GxA sobre la expresión
de la calidad (Gupta et al.,  1994; Nieto Taladriz 1994; D Ovidio y Masci, 2004).
1. 5 Influencia de la traslocación 1BL/1RS sobre la composición proteica y la
calidad final de las harinas
Además de los genes propios del trigo, existen en algunos cultivares la
introgresión de genes provenientes de otras especies. Históricamente, el centeno ha
servido como donante de genes al trigo, principalmente para la mejora desde el punto de
vista agronómico (Graybosch et al. 1999).
El principal objetivo de dicha introgresión fue dotar al trigo de genes de mayor
resistencia a  enfermedades producidas por hongos como Puccinia graminis, Puccinia
recóndita, Puccinia striiformis y Blumeria graminis, además de otros patógenos e
insectos. Esta introgresión mostró también efectos positivos sobre rendimiento bajo
condiciones de estrés abiótico (cuya base genética ha sido recientemente mapeada por
Howell et al., 2014), pero a su vez ha sido reportado que como consecuencia de la
misma existe cierto impacto negativo en la calidad de la harina de trigo (Martinez Cruz
et al., 2011).
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En las variedades argentinas de trigo pan es muy frecuente encontrar la
introgresión con centeno, representada por la translocación del brazo corto del
cromosoma 1B del trigo por el brazo corto del cromosoma 1R del centeno (1BL/1RS).
Esta sustitución implica la introgresión de secalinas propias del centeno, la sustitución
de ω- Gli propias del trigo y la pérdida de algunas LMW-Gs asociadas, lo que es
considerado como la posible causa del efecto negativo sobre la calidad de harina
(Metakovsky et al., 1997).
Ante la presencia de la introgresión con centeno se ha observado la reducción en
tamaño y calidad del macropolímero de Glu y Gli provocando baja tolerancia al
amasado, producción de masas pegajosas, menor volumen de pan y bajos valores en el
test de sedimentación (SDSS). Las secalinas del centeno poseen alta capacidad de
retención de agua, lo cual es probablemente causante de la pegajosidad de las masas
(Peña et al., 2002).
1.6 Efecto del ambiente sobre la composición proteica del gluten
Además de la composición genética propia de cada variedad, la calidad
industrial de trigo es la resultante de los efectos ambientales durante el ciclo del cultivo
y la interacción Genotipo x Ambiente. (Fraschina et al., 2009). Los principales factores
ambientales que influyen sobre las características reológicas de las masas son la
disponibilidad de N y las temperaturas durante el llenado de los granos (Pandey, 2013).
El aumento de la disponibilidad de N genera un incremento en la cantidad de
proteínas del grano de trigo, que además puede estar acompañado de un cambio en la
composición proteica del gluten, lo que depende a su vez de la combinación de Glu y
Gli propia del cultivar. (Dai et al., 2014).  Algunos estudios realizados a campo han
demostrado un incremento en el contenido proteico, en la relación Gli/Glu y HMW-
Gs/LMW-Gs en respuesta a incrementos en la fertilización N (Chope et al., 2014).
Ampliando estos aportes, Altenbach et al. (2011) reportaron que el mencionado
aumento en la relación Gli/ Glu ocasionado por la fertilización nitrogenada en la etapa
pos- antesis, no se debió a un incremento de todo el grupo de proteínas monoméricas,
sino que se le atribuyó fundamentalmente a un aumento de las ω y α- Gli. Por su parte,
Liu et al. (2012) encontraron un aumento diferencial de las distintas subunidades de
HMW-Gs ante el agregado de N.
También se han reportado efectos diferenciales sobre las distintas fracciones
proteicas debido al agregado de Azufre (S) como fertilizante, basados en la distinta
composición de aminoácidos de las fracciones proteicas (DuPont y Altenbach, 2003).
Además de condiciones limitantes de S, Lerner et al. (2005) han reportado para
trigo candeal, que altas dosis de fertilización nitrogenada sin aumentar la dosis de S
disponible para el cultivo, provocaron un desbalance en la relación N: S en grano
(superiores a 3:1) y generaron cambios en la calidad de las masas, debido a cambios en
las proporciones de los distintos grupos proteicos.
Por otro lado, cuando el cultivo no recibe fertilización, el contenido de proteínas
en grano puede también ser alterado, por ejemplo, por elevadas temperaturas durante el
período de llenado de los granos, debido a los efectos diferenciales de la temperatura
sobre la acumulación de proteínas y la deposición de almidón y esto puede provocar
diferencias significativas en la composición proteica de las  harinas  y por lo tanto en la
calidad final de las masas (DuPont et al., 2003; 2006).
Como consecuencia de la acumulación asincrónica de los distintos grupos
proteicos en el endosperma, factores ambientales como altas temperaturas, que además
14
acortan el período de llenado de granos, afectan el balance de las distintas fracciones
proteicas del endosperma (Triboi et al., 2003). Deng et al. (2008) reportaron que altas
temperaturas provocaron un aumento en la proporción de Gli, que se depositan antes
que las Glu durante el llenado de los granos y una disminución en la proporción de los
grandes polímeros.
Blumenthal et al. (1994) encontraron que períodos de temperaturas superiores a
35ºC durante el llenado de granos alteraron parámetros de calidad de harinas, a través
del efecto sobre las fracciones proteicas, más precisamente sobre la relación Gli/Glu de
los granos de trigo. Por su parte las temperaturas moderadas, entre 25 y 32ºC tuvieron
efectos positivos sobre la calidad de las masas. Además, se ha reportado que variedades
con distinta composición de HMW-Gs tienen diferente comportamiento frente a altas
temperaturas durante llenado (Don et al. 2005).
Todo lo mencionado indica que a pesar de que el genotipo es determinante de la
composición proteica del grano de trigo, la interacción Genotipo x Ambiente incide
sobre las propiedades funcionales del gluten y el uso final de la harina de trigo (Georget
et al., 2008).
1.7 Hipótesis:
Los distintos patrones de gluteninas de bajo peso molecular (LMW-Gs) ejercen
diferentes efectos sobre el  uso final de las harinas de trigo pan.
Estos efectos se relacionan con los factores nutricionales y ambientales durante
el ciclo del cultivo, particularmente en llenado de granos y con la combinación con
HMW-Gs que completan el patrón de proteínas poliméricas del gluten de los cultivares.
1.8 Objetivos:
Objetivo general: Contribuir al conocimiento de los efectos de diferentes patrones
de gluteninas, fundamentalmente de LMW-Gs, sobre la calidad de la harina de trigo
pan.
Objetivos específicos:
1) Analizar la combinación de los distintos patrones de LMW-Gs con alelos del
loci Glu-1 y Gli, para comprender los efectos sobre la fuerza del gluten en
cultivares argentinos de trigo pan.
2) Comprender los efectos de disponibilidades contrastantes de N sobre los
diferentes patrones de LMW-Gs y las relaciones entre las fracciones proteicas
que conforman el gluten, y el posterior efecto sobre la calidad.
1.9 Estructura general de la tesis
Después del capítulo Nº 1, los siguientes funcionan de forma independiente
conteniendo cada uno introducción, materiales y métodos, resultados y discusión. En el
capítulo Nº2 se muestran los resultados del análisis de los distintos patrones proteicos
de la colección analizada, fundamentalmente la caracterización de las distintas
combinaciones de Gluteninas de alto y bajo peso molecular y  su relación con la calidad
intrínseca de las masas de las distintas variedades de trigo pan.
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En el capítulo Nº 3 se exponen los efectos de diferentes factores ambientales,
principalmente disponibilidad de Nitrógeno y temperaturas durante el llenado de los
granos, sobre la calidad reológica de las harinas de un grupo de variedades argentinas de
trigo pan y  su relación con la composición proteica de las mismas, ampliando lo
reportado en el capítulo Nº 2.
El último capítulo corresponde a una discusión general de la investigación,
basada en los conocimientos previos y en los resultados obtenidos compilando así los
aportes originales del tema analizado.
Por último se presenta la bibliografía consultada para la elaboración de esta tesis
y un anexo con tablas utilizadas en la discusión correspondiente.
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CAPÍTULO Nº 2: INFLUENCIA DE LOS DIFERENTES PATRONES
PROTEICOS DE GLUTENINAS SOBRE LA CALIDAD INTRÍNSECA DEL
GLUTEN
2.1 Introducción
Cuando se forma la masa a partir de harina de trigo pan, las proteínas del gluten
forman una red macroscópica que le otorga las propiedades de viscoelásticas
características (MacRitchie, 2014). La calidad de las proteínas del gluten depende de
dos factores principales: a) la proporción de Gliadinas (Gli) y Gluteninas (Glu) y b) la
presencia de subunidades específicas de Glu (Gluteninas de alto peso molecular o
HMW-Gs y Gluteninas de bajo peso molecular o LMW-Gs) que pueden contribuir de
manera positiva o negativa a la obtención de gluten fuerte y extensible (Peña, 2002).
En 1987, P. Payne creó el Score de calidad denominado Glu1 (Tabla 2. 1), según
el cual clasificó a las harinas por su composición de HMW-Gs otorgándoles un puntaje
de calidad intrínseca de 3 a 10, medida a través del volumen de sedimentación (SDSS).
Desde entonces se ha estudiado ampliamente el efecto de este grupo proteico sobre la
calidad de las masas (Payne 1987; Gupta y MacRitchie, 1994; Lerner et al., 2009; Liu et
al., 2010; Goutam 2013, Martinez-Cruz et al., 2014).
Tabla 2.1: Score Glu-1, con la asignación de un valor a cada subunidad
individual o par de subunidades de HMW-Gs. Payne et al. (1987).
Score Cromosoma
1A 1B 1D
4 - - 5+10
3 1 17+18 -
3 2* 7+8 -
2 - 7+9 2+12
1 Nulo -
1 - 6+8 -
Por ejemplo, una variedad de trigo determinada tendría un valor de Score Glu-1
de 10 puntos, si tuviera en su composición de HMW-Gs: la subunidad 2* (Glu-A1), el
par de subunidades 7+8 (Glu-B1) y el par 5+10 (Glu-D1), ya que la suma de los puntos
de las subunidades de cada locus sería 3 + 3+ 4, respectivamente.
Posteriormente el Score Glu-1 fue corregido según las variedades presentan o no
la translocación 1BL/RS, es decir si tuvieran en su genoma la introgresión de genes
provenientes del centeno (Secale cereale L.), lo que genera una disminución en la
calidad de las masas (Peña, 2002), como se mencionó antes. De acuerdo a dicha
corrección, la magnitud del detrimento en la calidad debido a la traslocación 1BL/1RS
varía a su vez, según la calificación obtenida inicialmente por la composición de HMW-
Gs. El ajuste del Score Glu-1 fue calculado sobre la base de que la disminución de la
calidad causada por la presencia de la introgresión es proporcionalmente mayor en
genotipos que poseen mayor calidad intrínseca. Por eso a variedades con un Score entre
8 y 10 se restan tres puntos, aquellas entre 5 y 7 dos puntos y aquellas entre 3 y 4, un
punto del Score Glu-1 inicial.
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Se ha reportado que este efecto negativo sobre la calidad puede aminorarse
dependiendo del fondo genético en que se presenten (composición de HMW-Gs y
LMW-Gs) (Gobaa et al., 2008). Lerner y Ponzio (2004) informaron que la presencia del
alelo Glu-B1al (sobreexpresión de la subunidad 7) en el perfil proteico de variedades
argentinas de trigo pan, compensó en cierta medida el efecto negativo provocado por la
presencia de secalinas.
Está considerado que el SDSS- Test está más influenciado por las características
genotípicas que por las condiciones ambientales. Carter el at., (1999) evaluaron el
efecto del genotipo, la concentración de proteína, el ambiente y sus interacciones, sobre
el volumen de sedimentación en SDS de 34 líneas de trigo, en dos años y  8 localidades
distintas, y encontraron que la principal fuente de variación estuvo representada por el
genotipo, también tuvo influencia el ambiente, aunque la suma de cuadrados de este
factor disminuyó un 76% cuando se utilizó el porcentaje de proteínas como covariable,
por lo que infirieron que el efecto del ambiente sobre el volumen de sedimentación
estuvo dado principalmente a través del porcentaje de proteínas.
Posteriormente Morris et al., (2007) midieron el volumen de sedimentación en
SDS de 5 variedades de trigo en tres localidades distintas y estimaron el efecto del
ambiente sobre la fuerza del gluten a través del porcentaje de proteínas, y concluyeron
que el SDSS-Test es un método robusto, altamente reproducible y que puede
discriminar variedades de trigo por la fuerza de gluten capturando los efectos tanto de la
cantidad como de la calidad de proteínas.
Sin embargo, el Score Glu-1, no siempre representa fielmente la calidad de las
harinas. Según Cornish et al. (2006), el Score explicó el 42% de la variación en la
calidad de un set de 53 genotipos de origen mundial. Lerner (2005) analizando el Score
Glu-1 de un set de variedades de trigo argentinos pudo explicar solo el 37,9% de la
variación en la calidad (datos no publicados). Esta falta de ajuste es debido a la
compleja interacción de factores que definen la calidad del trigo. Estos factores, entre
los cuales las HMW-Gs tienen el rol más importante, también incluyen LMW-Gs, Gli  y
otras características como dureza del grano, etc., que el score no contempla (Branlard y
Dardevet, 1985).
Aún en la actualidad la identificación alélica de las proteínas del gluten y su
efecto sobre la calidad de las masas no se ha extendido a las LMW-Gs ni a las Gli, al
menos como en el caso de las HMW-Gs. Las dificultades técnicas en la identificación
alélica de LMW-Gs residen en la complejidad del perfil proteico producido por cada
cultivar, debido a la naturaleza multigénica de los principales loci que codifican LMW-
Gs y al uso de diferentes nomenclaturas entre los diferentes grupos de trabajo sobre el
tema (Liu et al., 2010).
Además, el uso de dos sistemas diferentes para nomenclar los alelos de LMW-
Gs, uno basado en la movilidad en SDS-PAGE y el otro en la secuencia N- terminal,
también ha provocado dificultades en la determinación exacta de los alelos. Aún entre
los investigadores del “International collaboration for unifying Glu-3 nomenclature
systems in common wheat”, quienes intentan contribuir al conocimiento del tema,
existen discordancias sobre los alelos de LMW-Gs.
Por ejemplo, la variedad argentina Klein Proteo presenta el alelo Glu-A3d según
los  Dres. Branlard y He, Glu-A3g para los Dres. Ikeda y Rogers y Glu-A3e según el Dr.
Peña; en tanto que para el locus Glu-B3 los Dres. Branlard, He y Peña identificaron el
alelo g, mientras que según Ikeda y Rogers el alelo fue g*, es decir, similar al alelo g
pero con una ligera diferencia en su movilidad electroforética. Algunas de estas
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contradicciones con respecto a la identificación de LMW-Gs se presentan en la Tabla 2.
2 (Liu et al, 2010).
Tabla 2.2: Diferente asignación de alelos de LMW-Gs reportados para los
mismos loci, identificados por los distintos grupos de investigación que conforman el
“International collaboration for unifying Glu-3 nomenclature systems in common wheat
(Liu et al, 2010; Ikeda et al.,  2013).
Branlard He Ikeda Peña Rogers
Cultivar Glu- A3
K. Martillo e e f e e
K. Proteo d d g e g
Glu- B3
B. Pingo h3 i i* i i
K. Proteo g g g* g g*
Glu- D3
Heilo c c c* c -
K. Martillo b/c b c b/c b
(*) Los nombres en la fila superior corresponden a los directores de laboratorios que
conforman el grupo mencionado.
Como consecuencia de esta difícil identificación, las correlaciones entre las
formas alélicas de LMW-Gs y los parámetros asociados a la calidad de las masas,
resultan también contradictorios para los diferentes investigadores, como se observa en
la Tabla 2.3.
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Tabla 2.3: Combinaciones de alelos de LMW-Gs, en algunos casos asociados
con alelos de HMW-Gs, presentes en cultivares de buena calidad industrial, de acuerdo
a diferentes autores. Los signos = y > entre los alelos indican que los mismos generan
igual o mayor calidad de masas.
Autores Glu-A1 Glu-B1 Glu-D1 Glu-A3 Glu-B3 Glu-D3
Luo et al. (2001) b
b
c
b
b
b
b
c
c
Branlard et al. (2003) a = d g
He et al. (2005)
(*)
a b d d
(>a)
d = f
Meng et al. (2007) d
(>a)
g
(>j)
Oury et al. (2010) d
(>a=e)
b’= g
(>c)
b
Martinez- Cruz et al.
(2010) (*)
a i d b h c
Figueroa et al. (2011)
(*)
a= b c=i d c = b g=h=d
Ito et al. (2011) d d
(>f)
g
(*) Combinaciones de alelos de HMW-Gs y LMW-Gs.
Por todo lo expuesto, en este capítulo se abordará el objetivo específico Nº1 de
esta tesis:
1)  Analizar la combinación de los distintos patrones de LMW-Gs con alelos del loci
Glu-1 y Gli, para comprender los efectos sobre la fuerza del gluten en cultivares
argentinos de trigo pan.
2. 2. Materiales y Métodos
2.2.1 Cultivares: Se incluyeron 74 cultivares de trigo pan de uso corriente en nuestro
país en los últimos años, utilizando semillas aportadas por criaderos argentinos (Tabla
2.4).
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Tabla 2.4: Cultivares de trigo pan de distintos criaderos utilizados para la
investigación.
Criadero Cultivares
ACA (Asociación de
Cooperativas
Argentinas Coop. Ltd.)
ACA 201, ACA 202, ACA 302, ACA 303, ACA 304, ACA 315, ACA 320, ACA
601, ACA 801, ACA 901, ACA 903, Cooperación Liquen
BIOCERES BIOINTA: 1000, 1001, 1002, 1003, 1004, 1005, 1006, 2001, 2002, 2003,
2005, 3000, 3003, 3004
Buck Semillas S.A Buck 55 CL, Buck 75 Aniversario, Buck Aguará, Buck Arriero, Buck
Baqueano, Buck Biguá, Buck Chacarero, Buck Meteoro, Buck Mejorpan,
Buck Malevo, Buck Norteño, Buck Puelche,  Buck Ranquel, Buck Taita,
Buck SY100
Santa Rosa BAT 102, BAT 111, BAT 112
Don Mario S.A DM Arex, DM Atlax, DM Themix
Sursem S.A SRM 2331, SRM 2333, SRM Nogal
Klein S.A Klein Capricornio, Klein Carpincho, Klein Castor, Klein Chajá, Klein
Flecha, Klein Gavilán, Klein Gladiador, Klein Guerrero, Klein Jabalí, Klein
León, Klein Nutria, Klein Pantera, Klein Proteo, Klein Tauro, Klein Yarará,
Klein Tigre, Klein Rayo, Klein Zorro
Relmó S.A Relmó Centinela, Relmó Sirirí, Relmó Churrinche, Relmó Zorzal
INIA INIA Condor, INIA Torcaza
2.2.2 Experimentos a campo
Se utilizaron para la determinación de los patrones proteicos, harinas de los
cultivares de trigo pan argentinos obtenidas en molino experimental, provenientes de
granos cosechados de experimentos realizados en el campo experimental de la Facultad
de Agronomía, Universidad Nacional del Centro de la provincia de Buenos Aires, Azul,
Buenos Aires (36º 49’ 53’’ latitud Sur, 59º 53’ 23’’ longitud Oeste), durante distintos
años (2005, 2006, 2009 y 2011). El detalle de los cultivares sembrados en cada año y
datos climáticos de los mismos se presentan en el anexo (Tablas A.1, A.2, A.3, A.4,
A.5- Anexo).
En todos los años el diseño de los ensayos fue en 3 bloques completos al azar.
Densidades y fechas de siembra fueron las recomendadas por los criaderos de semillas
para la zona. Se condujeron los ensayos sin deficiencias de P. Se fertilizó en todos los
casos con N, con aplicación repartida de urea: 40 % a la emergencia y 60 % a fin de
macollaje, en dosis variable de acuerdo al análisis del suelo a la siembra, para lograr
150 kg/ha de N totales (150 kg N/ha - N del suelo) que corresponden a los
requerimientos de N para un rendimiento objetivo de 5 tn/ha, en los años 2005 y 2006, y
tendiendo a lograr 180 kg/ha de N totales (180 kg N/ha - N del suelo) que corresponden
a los requerimientos de N para un rendimiento objetivo de 6 tn/ha, en los años 2009 y
2011. La disponibilidad de S fue en todos los casos moderada.
Se controlaron malezas, plagas y enfermedades, cuando correspondió. La fecha
promedio de antesis fue la siguiente: Año 2005:06/11; año 2006: 05/11; año 2009:
13/11; año 2011: 12/11.
Cada parcela midió 13,3 m2, y se cosecharon a madurez 7m lineales de los cinco
surcos centrales. La cosecha se realizó en forma manual y la trilla fue mecánica.
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2.2.3 Identificación de patrones proteicos
Se utilizaron proteinogramas, SDS-PAGE (unidimensionales), para analizar el
patrón proteico tanto de los cultivares de trigo argentinos como de los cultivares de
distintos orígenes aceptados mundialmente como patrones de LMW-Gs (Izadi-
Darbandi et al., 2010; Ram et al., 2011), provistos por el International collaboration
for unifying Glu-3 nomenclature systems in common wheat, útiles para comparar e
identificar algunos alelos de los cultivares nacionales.
Las distintas fracciones proteicas se extrajeron secuencialmente partiendo de 20
mg de harina siguiendo el método de Singh et al. (1991). Las gliadinas se extrajeron
primero con 50% v/v de propanol, se evaporaron en estufa a 60 ºC y luego se
resuspendieron con alcohol 70 % v/v.
A partir de la fracción insoluble en alcohol se extrajeron las gluteninas. De la
muestra original y después de lavados con propanol al 50 % v/v se redujeron los enlaces
disulfuro con ditiotreitiol (DTT) y se alquilaron con 1,4% 4-vinilpiridina para mejorar la
resolución. Ambas fracciones finalmente se acondicionaron para la corrida con
colorante apropiado.
Posteriormente se procedió a la siembra de las fracciones proteicas (Gliadinas y
Gluteninas) en geles de poliacrilamida con una concentración de polímeros (acrilamida/
bisacrilamida) de T= 13,5 % que proporciona adecuada separación de los grupos
proteicos y por lo tanto su identificación, principalmente de las gluteninas de bajo peso
molecular (Lerner et al., 2009). La corrida electroforética se realizó a corriente continua
de 40 mA por gel. Finalizado este proceso se fijaron las proteínas con ácido
tricloacético y se colorearon con Coomasie blue para su identificación.
2.2. 4 Determinación de calidad intrínseca
Se utilizó el Test de Sedimentación propuesto por Axford et al. (1979) y
modificado posteriormente por Dick y Quick en 1983, porque se ha comprobado que
este método tiene más relación con la composición proteica que con la incidencia del
ambiente (Dick y Quick, 1983; Carter et al., 1999; Morris et al., 2007).
Dicha determinación se realizó sobre la harina de los distintos cultivares
provenientes de cada año experimental. Para asegurar la idoneidad del método todas las
harinas utilizadas tuvieron una concentración de proteínas superior a 11 %, medida con
equipo INFRAMATIC. A su vez, para poder reforzar el concepto de calidad intrínseca,
es decir el la fuerte incidencia del genotipo sobre la fuerza de gluten, en desmedro del
efecto del ambiente se calculó el porcentaje de explicación de las distintas fuentes de
variación (Genotipo, Año, Genotipo x Año) (Tabla A.6 – Anexo).
Si bien algunos autores (Branlard y Dardevet 1985) han demostrado que la
fuerza del gluten es independiente del porcentaje de proteínas del grano, la expresión de
calidad de los genotipos requiere suficiente contenido de proteínas. Se ha encontrado
que muy bajos porcentajes de proteínas generan gluten que no liga, por lo que el test de
sedimentación no sería un buen estimador en estos casos, ya que durante el proceso de
amasado no se formaría el polímero.
Este método requiere solo 1 gr de harina integral y se basa en la capacidad de
hidratación y grado de expansión de las proteínas en una solución de ácido láctico y
dodecyl sulfato de sodio, luego de agitaciones intermitentes. Después de un tiempo de
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reposo, la medición de la altura del sedimento obtenido (mm) se correlaciona con la
fuerza del gluten.
En distintos estudios se ha demostrado la capacidad de esta técnica para
discriminar trigos con diferente uso final (Carter et al., 1999; Peña,  2002; Moiraghi et
al., 2005). Es utilizado para seleccionar cultivares por calidad de harinas en etapas
tempranas de programas de mejoramiento por requerir una pequeña cantidad de muestra
(Pan et al., 2003).
2.2.5 Análisis estadísticos
El índice de variación genética (H) fue calculado para cada locus según la
siguiente fórmula propuesta por (Nei, 1973): H=1-∑ρі2, donde ρі es la frecuencia de
cada alelo particular.
Los resultados de calidad se analizaron mediante ANOVA y la comparación de
medias de  los cultivares se realizó utilizando Fisher (α= 0,5).
Para determinar grupos de cultivares y patrones proteicos, según su calidad final,
se utilizaron métodos de análisis multivariados (Clusters). Este método aglomerativo
realiza grupos por el procedimiento de uniones sucesivas, los que se muestran en un
dendrograma (diagramas de árboles en dos dimensiones). Las ramas en el árbol, las que
representan los conglomerados, se unen en un nodo cuya posición a lo largo del eje de
distancias (distancia Euclidea) indica el nivel en el cual la fusión ocurre. El proceso
continúa de manera similar hasta que, eventualmente, se forma un solo conglomerado
que contiene todos los objetos como integrantes del mismo. El método de agrupamiento
fue el de Encadenamiento promedio (average linkage) (Sokal y Michener, 1958).
Se utilizó para dichos análisis el paquete estadístico INFOSTAT versión 2009
(FCA-UNCOR).
2. 3 Resultados y Discusión
2.3.1 Identificación de patrones proteicos de Gluteninas de alto (HMW-Gs)
y bajo peso molecular (LMW-Gs) y tipo de Gliadinas (Gli)
Se identificaron en geles de poliacrilamida (SDS- PAGE- Unidimensionales) los
distintos grupos proteicos que conforman el gluten: HMW-Gs, LMW-Gs y Gli de los
cultivares analizados.
La identificación de las Gluteninas de alto peso molecular (HMW-GS) se
basó en la nomenclatura propuesta por Payne y Lawerence (1983). (Tabla 2.5). Se
encontraron: 3 alelos codificados por el locus Glu-A1 (1, 2* y Nulo), 6 alelos
codificados por el locus Glu-B1 (6+8, 7+8, 7+8*, 7+9, 14+15 y 17+18) y 2 alelos por
Glu-D1 (5+10 y 2+12), cada uno de ellos presentes en las frecuencias mostradas en la
Tabla 2.5.
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Tabla 2.5: Alelos y subunidades de HMW-Gs codificados por el loci Glu-A1,
Glu-B1 y Glu-D1 presentes en los cultivares de trigo pan utilizados en esta
investigación y sus respectivas frecuencias dentro de cada locus (Payne y Lawrence,
1983).
Loci Alelos Subunidades
(x e y)
Frecuencia
(%)
Glu A1 a 1 25,68
b 2* 74,32
c Nulo 1,35
Glu B1 b 7+8 18,92
c 7+9 51,35
d 6+8 1,35
h 14+15 2,70
i 17+18 12,16
al 7+8* 13,51
Glu D1 a 2+12 2,70
d 5+10 97,30
Cultivares incluidos dentro de cada alelo: Glu A1a: ACA 903; BIOINTA: 1000, 1001, 1002,
1006, 3000; Buck: Arriero, 75 Aniversario, Baqueano, Puelche; DM Atlax; SRM 2331; Klein:
Carpincho, Castor, Gladiador, Guerrero, Proteo, Tauro y Tigre. Glu A1b: ACA: 201, 202, 302, 303, 304,
315, 320, 601, 801, 901, Cooperación Liquen; BIOINTA: 1003, 1004, 1005, 2001, 2002, 2003, 2005,
3003, 3004,; Buck: 55 CL, Aguará, Biguá, Chacarero, Malevo, Mejorpan, Meteoro, Norteño, Ranquel,
SY 100, Taita; BAT: 102, 111, 112; DM: Arex, Themix; SRM 2333, Nogal; Klein: Capricornio, Chajá,
Flecha, Gavilán, Jabalí, Nutria, Pantera, Rayo, Yarará, Zorro; Relmó Centinela, Churrinche, Sirirí,
Zorzal; INIA Condor, Torcaza. Glu A1c: Klein León. Glu B1b: ACA: 303, 315; BIOINTA: 1004, 2003;
Buck: 75 Aniversario, Arriero, Biguá, Malevo, Norteño, Taita; SRM Nogal, Klein: Capricornio, Rayo;
Relmó Churrinche. Glu B1c: ACA: 202, 801, 901, 903, Cooperación Liquen; BIOINTA: 1001, 1002,
1003, 1005, 1006, 2005, 3003, 3004, Buck: 55 Cl, Baqueano, Meteoro, Puelche, Ranquel, BAT 112, DM:
Atlax, Arex, Themix; SRM 2333; Klein: Carpincho, Gavilán, Gladiador, Guerrero, León, Nutria,
Pantera, Proteo, Tigre, Yarará, Zorro; Relmó Centinela, Sirirí, Zorzal; INIA Condor. Glu B1d: SY 100.
Glu B1h: BAT: 102, 111.Glu B1i: ACA 201; BIOINTA; 1000, 2002; Buck Aguará; Klein: Castor,
Chacarero, Chajá; SRM 2331; INIA Torcaza. Glu B1al: ACA: 302, 304, 320, 601; BIOINTA 2001, 3000;
Buck Mejorpan; Klein: Flecha, Jabalí, Tauro. Glu D1a: BIOINTA 2003, Klein León. Glu D1d: ACA:
201, 202, 302, 303, 304, 315, 320, 601, 801, 901, ACA 903, Cooperación Liquen; BIOINTA: 1000, 1001,
1002, 1003, 1004, 1005, 1006, 2001, 2002, 2005, 3000, 3003, 3004; Buck: 55 CL, 75 Aniversario,
Arriero, Aguará, Baqueano, Biguá, Chacarero, Malevo, Mejorpan, Meteoro, Norteño, Ranquel, SY 100,
Puelche, Taita; BAT: 102, 111, 112; DM: Atlax, Arex, Themix; SRM 2331, 2333, Nogal; Klein:
Capricornio, Carpincho, Castor, Chajá, Flecha, Gavilán, Gladiador, Guerrero, Jabalí, Nutria, Pantera,
Proteo, Rayo, Tauro, Tigre, Yarará, Zorro; Relmó: Centinela, Sirirí, Churrinche, Zorzal; INIA: Condor,
Torcaza.
Se puede observar en la Tabla 2.5 la predominancia de la subunidad 2* en el
locus Glu-A1, las subunidades 7+9 para Glu-B1 y el par de subunidades  5+10 para el
locus Glu-D1. Estas proporciones concuerdan aproximadamente con lo reportado por
Lerner et al. (2009) para una colección de 119 cultivares de trigo pan de origen
argentino.
La mayor frecuencia de la subunidad 2* en el locus Glu-A1, coincide también
con lo reportado para colecciones de distintos países, por Atanasova et al. (2009),
Giraldo et al. (2010) y Tabasum et al. (2011), para trigos de origen búlgaro, español y
pakistaní, respectivamente.
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En el locus Glu-B1, la mayor frecuencia de las subunidades 7+9 coincide con lo
encontrado por Atanasova et al. (2009) y por Bradova y Stockova (2010), en una
colección de trigos de origen checoslovaco.
En el locus Glu-D1, la predominancia de las subunidades 5+10, coincidió con lo
encontrado por Atanasova et al. (2009), Martinez- Cruz et al. (2010), Giraldo et al.
(2010) y Bradova y Stokova (2010), para colecciones de trigo pan de origen mexicano,
español y checoslovaco.
El valor promedio de Índice de variación genética (H) de los tres loci de HMW
de la colección analizada fue de 0,373, resultando algo menor al valor reportado por
Lerner et al. en el año 2009. (Tabla 2.6)
Esto podría deberse a que en los programas de mejoramiento de trigo se ha
tendido, en las últimas décadas, a seleccionar a favor de genotipos con buena calidad
industrial, lo que se ha estrechado el rango de variabilidad de HMW-Gs, de las cuales se
conoce más su influencia sobre la calidad. En el trabajo publicado por Lerner et al.
(2009) se analizaron variedades cuyos años de liberación, en los casos más antiguos,
datan de 1980; en la colección abordada en esta tesis  los cultivares más viejos son del
año 2002.
Tabla 2.6: Índices de variación genética (H) de los tres loci de HMW-Gs, de la
colección analizada (1) y de una colección de trigos argentinos reportada por Lerner et
al., 2009  (2).
A su vez el valor de H de cada locus resultó diferente entre sí. Esto se podría
deber a la variabilidad propia de cada locus, sobre la cual operó la presión de selección
ejercida por los programas de mejoramiento, favoreciendo la prevalencia de alelos
asociados a buena calidad, por ejemplo el bajo valor de diversidad correspondiente al
locus Glu-D1 es debido al conocido efecto positivo del par de subunidades 5+10,
comparado con el pobre aporte a la calidad del par 2+12 (Lerner et al., 2009).
El valor de H intermedio del locus Glu-A1, es consecuencia de mantener durante
los años dos alelos, que codifican las subunidades 1 y 2*, ambas asociadas con buena
calidad industrial y un valor de Score Glu 1 de 3 puntos (Tabla 2.1).
Por su parte, la gran variación del locus Glu-B1 está dada por la presencia de
varios alelos asociados con buena calidad de las masas, que se encuentran a su vez con
alta frecuencia en la colección analizada (por ejemplo: 7+8, 7+8*, 17+18, 7+9).
Además, cabe destacar que 13,51 % de las variedades analizadas presentaron en
su composición de HMW-Gs el alelo Glu-B1al, es decir la subunidad 7 sobreexpresada,
lo que como es sabido, representa una mejora en la calidad industrial (Pfluger et al.,
2008), no contemplada en el Score Glu1 (Payne, 1987).
Locus H (1) H (2)
Glu-A1 0,401 0,478
Glu-B1 0,667 0,784
Glu-D1 0,053 0,111
Promedio 0,374 0,458
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Las HMW-Gs identificadas  se presentaron conformando 12 patrones diferentes
(combinación completa de Glu-A1, Glu-B1 y Glu-D1) (Figura 2.1), que se enumeraron
en forma correlativa como se muestra en la Tabla 2.7.
Figura 2. 1: Fracción de gel de poliacrilamida (T=13,5%) mostrando los 12
patrones de HMW-Gs identificados en la colección analizada. La calle Nº1 corresponde
al cultivar Chinese Spring (CS) utilizado mundialmente como marcador de peso
molecular. Las calles siguientes corresponden a: 1) Buck Arriero,2) Klein Tauro, 3)
ACA 903, 4) BIOINTA 1000, 5) ACA 303, 6) Klein Flecha, 7) ACA 801, 8) Buck
Aguará, 9) BIOINTA 2003, 10) BAT 102, 11) Buck SY 100 y 12) Klein león.
Tabla 2. 7: Frecuencias de los patrones de HMW-Gs  (Combinación de Glu-A1,
Glu-B1 y Glu-D1) de los cultivares analizados.
HMW-Gs Patrón Nº: Glu- A1 Glu- B1 Glu-D1 FRECUENCIAS %
1 1 7+8 5+10 2,70
2 1 7+8* 5+10 2,70
3 1 7+9 5+10 16,22
4 1 17+18 5+10 4,05
5 2* 7+8 5+10 14,86
6 2* 7+8* 5+10 10,81
7 2* 7+9 5+10 33,78
8 2* 17+18 5+10 8,11
9 2* 7+8 2+12 1,35
10 2* 14+15 5+10 2,70
11 2* 6+8 5+10 1,35
12 Nulo 7+9 2+12 1,35
Cultivares incluidos dentro de cada patrón de HMW-Gs: Patrón Nº1: Buck: 75 Aniversario,
Arriero. Patrón Nº2: BIOINTA 3000, Klein Tauro. Patrón Nº3: ACA 903; BIOINTA: 1001, 1002, 1006;
Buck: Baqueano, Puelche; DM Atlax; Klein: Carpincho, Gladiador, Guerrero, Proteo, Tigre. Patrón Nº4:
BIOINTA 1000, SRM 2331, Klein Castor. Patrón Nº5: ACA: 303, 315; BIOINTA 1004; Buck: Biguá,
Malevo, Norteño, Taita; SRM Nogal; Klein: Capricornio, Rayo; Relmó Churrinche. Patrón Nº6: ACA
302, 304, 320, 601, BIOINTA 2001; Buck Mejorpan; Klein: Flecha, Jabalí. Patrón Nº7: ACA: 202, 801,
901, Cooperación Liquen; BIOINTA: 1003, 1005, 2005, 3003, 3004; Buck: 55 Cl, Meteoro, Ranquel;
BAT 112; DM: Arex, Themix; SRM 2333; Klein: Gavilán, Nutria, Pantera, Yarará, Zorro; Relmó:
Centinela, Sirirí, Zorzal; INIA Condor. Patrón Nº8: ACA 201; BIOINTA 2002; Buck: Aguará,
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Chacarero; Klein Chajá; INIA Torcaza. Patrón Nº9: BIOINTA 2003. Patrón Nº10: BAT: 102, 111. Patrón
Nº11: Buck SY100. Patrón Nº12: Klein León. El cultivar Chinese Spring tiene la siguiente composición
de HMW-Gs: Glu A1c, Glu B1b, Glu D1a, por lo que no se contempla dentro de ninguno de los 12
patrones clasificados en esta tesis.
Se puede observar que los patrones 7, 3 y 5 de HMW-Gs estuvieron presentes
con mayor frecuencia en la colección, en tanto que los patrones: 9, 11 y 12 estuvieron
presentes cada uno en un cultivar. (Tabla 2.7). La mayor frecuencia del patrón de
HMW-Gs 2* 7+9 5+10 (Glu-A1, Glu-B1 y Glu-D1), coincide con la combinación de
HMW-Gs más frecuente en la colección reportada por Lerner et al. (2009) y Atanasova
et al. (2009).
Con respecto a la fracción de Gliadinas (Gli),  se tomó por su simpleza la
discriminación utilizada por MacRitchie (2005), que clasifica las variedades según la
similitud de su perfil de bandas al de las variedades Chinese spring o Cheyenne,  en
gliadinas“tipo Chinese Spring (CS)” o “tipo Cheyenne (CNN)” respectivamente,
teniendo en cuenta que las gliadinas tipo CNN aportan mejor calidad industrial que las
tipo CS. Se determinó en la colección analizada, que el 77,03 % de los cultivares
tuvieron Gli tipo CS y el 22,97 % tuvieron Gli tipo CNN (Figura 2.2).
Figura 2.2: Fracción de gel de poliacrilamida (T=13,5%) mostrando los dos
tipos de Gli: tipo CS y tipo CNN. Las mismas corresponden a los cultivares ACA 202 y
ACA 302, respectivamente.
Con respecto a las Gluteninas de bajo peso molecular (LMW-Gs), los 74
cultivares de la colección se agruparon en 42 patrones diferentes (combinación
completa de Glu- A3; Glu-B3 y Glu-D3) y se enumeraron en forma correlativa (Tabla
2.8). Esto muestra la gran diversidad de esta fracción proteica, comparada con el grupo
de HMW-Gs (N= 74, Patrones de LMW-Gs=42 y patrones de HMW-GS=12).
En las Figuras 2.3, 2.4, 2.5 y 2.6 se pueden observar los 42 patrones de LMW-
Gs identificados en los cultivares analizados y el patrón de Gli correspondiente a cada
uno de los perfiles observados para LMW-Gs.
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Tabla 2. 8: Cultivares analizados agrupados según su patrón de LMW-Gs, con
sus respectivas frecuencias (F- %).
LMW-gs
Patrón
Cultivares F- %
1 Relmó: Centinela, Sirirí. 2,70
2 ACA 901, Buck Arriero, BIOINTA 1003 4,05
3 Buck Chacarero; ACA: 201, 315, 303. 5,41
4 BIOINTA 1005; Klein: Chajá, Flecha, Tauro, Capricornio; BAT 102. 8,11
5 ACA 903; Buck Baqueano; BIOINTA: 1000, 3004; Klein: Castor, Gavilán,
Guerrero.
9,46
6 DM: Arex, Atlax. 2,70
7 Buck Aguará, BIOINTA 1002 2,70
8 Buck Meteoro 1,35
9 Buck Biguá, Klein León 2,70
10 ACA: 302, 304, 320, 601; BIOINTA: 2001, 2002, 2003; Buck Mejorpan. 10,81
11 ACA 202, BIOINTA 1006. 2,70
12 Klein Gladiador; Buck: Malevo, Norteño. 4,05
13 SRM Nogal, Klein Proteo 2,70
14 Klein Nutria, Buck Puelche 2,70
15 Buck 75 Aniversario 1,35
16 ACA 801 1,35
17 BAT 112 1,35
18 BIOINTA 1004 1,35
19 BIOINTA 2004 1,35
20 BOINTA 3000 1,35
21 BIOINTA 3003 1,35
22 Klein Carpincho 1,35
23 Relmó Churrinche 1,35
24 INIA Condor 1,35
25 Klein Jabalí 1,35
26 Cooperación Liquen 1,35
27 Klein Pantera 1,35
28 Buck Ranquel 1,35
29 Klein Rayo 1,35
30 SRM 2333 1,35
31 Buck SY 100 1,35
32 Buck Taita 1,35
33 DM Themix 1,35
34 Klein Tigre 1,35
35 INIA Torcaza 1,35
36 Klein Yarará 1,35
37 Klein Zorro 1,35
38 Relmó Zorzal 1,35
39 SRM 2331 1,35
40 BIOINTA 1001 1,35
41 BAT 111 1,35
42 Buck 55 CL 1,35
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Figura 2.3:  Gel de poliacrilamida de LMW-Gs, relación de polímeros T: 13,5%. La primer calle (CS) corresponde a la variedad
Chinese Spring, utilizada como marcador del alelo a en todos sus loci y los números correlativos corresponden al respectivo patrón de
LMW-Gs.
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Figura 2.4:  Gel de poliacrilamida de LMW-Gs, relación de polímeros T: 13,5%. La primer calle (CS) corresponde a la variedad
Chinese Spring, utilizada como marcador del alelo a en todos sus loci y los números correlativos corresponden al respectivo patrón de
LMW-Gs .
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Figura 2.5: Gel de poliacrilamida de Gli, relación de polímeros T: 13,5%. La primera calle (CS) corresponde a la variedad Chinese
Spring , y los números correlativos corresponden al respectivo patrón de LMW-Gs .
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Figura 2.6:  Gel de poliacrilamida de Gli, relación de polímeros T: 13,5%. La primer calle (CS) corresponde a la variedad Chinese
Spring y los números correlativos corresponden al respectivo patrón de LMW-Gs .
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Algunos de los patrones de LMW-Gs resultaron muy similares entre sí en su
movilidad electroforética, por lo que el ligamiento entre algunas LMW-Gs y Gliadinas
sirvió como maracador para su distinción (Liu et al.,2010, Martinez- Cruz 2010).
Ejemplo de ésto resultan los patrones de LMW-Gs  Nº 3 y 7 (Figura 2.7).
Algo similar sucedió con la traslocación 1BL/1RS, observada por ejemplo en los
patrones de LMW-Gs Nº 12 y 14, en los que la presencia de secalinas y la pérdida de ω-
gliadinas, observadas en el gel de Gli, permitió corroborar la introgresión de genes del
centeno (Figura 2.8).
Figura 2.7: Gel de poliacrilamida de LMW-Gs(a) y Gli (b). Los números
representan los patrones de LMW-Gs correspondientes. La calle denominada CS
corresponde a la variedad Chinese Spring, utilizada como marcador.
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Figura 2.8: Gel de poliacrilamida de LMW-Gs (a) y Gli (b). Los números
representan los patrones de LMW-Gs correspmondientes. Los patrones Nº 12 y 14
presentan el alelo Glu-B3j, corroborado por la presencia de secalinas y la falta de ω-
Gli en el gel de Gli.
De los patrones de LMW-Gs presentes en la colección analizada, los patrones Nº
10, 5 y 4 se encontraron con  mayor frecuencia (10,81%, 9,46% y 8,11
respectivamente), en tanto que los patrones que van desde el Nº 15 hasta el Nº 42 se
encontraron presentes en un solo cultivar.
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2.3.2 Calidad intrínseca asociada a los distintos patrones de Gluteninas
Se calculó el valor de calidad de los 12 patrones de HMW-Gs según sus distintas
combinaciones de Gluteninas de alto peso molecular, propuesta por Payne et al. (1987)
(Tabla 2.9).
Tabla 2.9: Score Glu-1 de calidad intrínseca de los patrones de HMW-Gs
presentes en la colección en estudio.
Nº Patrón de HMW-Gs Score Glu-1 (1) Glu-A1 Glu- B1 Glu-D1
1 10 1           7+8         5+10
2 10 1           7+8* 5+10
3 9 1            7+9         5+10
4 10 1          17+18      5+10
5 10 2*         7+8          5+10
6 10 2*         7+8*         5+10
7 9 2*          7+9          5+10
8 10 2*          17+18      5+10
9 8 2*          7+8           2+12
10 (*) 2*         14+15        5+10
11 8 2*           6+8           5+10
12 5 Nulo        7+9         2+12
(1) Payne, 1987.
(*) Las subunidades 14+15 (Glu-B1), no tienen asignado un puntaje según el Score Glu-1.
De los 12 patrones de HMW-Gs clasificados, algunos cultivares
correspondientes a los patrones Nº 3 (ACA903, B. Baqueano, B. puelche, K. Carpincho,
K. Gladiador, K. Guerrero y K. Tigre), Nº 4 (BIOINTA1000 y K. Castor), Nº 5 (B.
Malevo, B. Norteño y K. Rayo) y Nº 7 (BIOINTA3003, BIOINTA3004, K. Nutria, K.
Gavilán y SRM2333) presentaron en su composición la introgresión de secalinas del
centeno, es decir la traslocación 1BL/1RS, lo que generó la reducción de 3 puntos del
valor original de Score Glu-1 mencionado en la Tabla 2.9.
Cabe destacar que los valores de Score Glu 1 (corregido por translocación
1BL/1RS) presentes con mayor frecuencia en los cultivares de la colección en estudio
fueron 10, 9 y 6 puntos. Es decir, que a pesar de tener en cuenta la reducción provocada
por la introgresión de genes del centeno, el 36,49 % de los cultivares presentaron un
valor de 10 puntos (ausencia de translocación), el 32,43 % presentó un valor de 9 puntos
(ausencia de translocación), y el 17,57% un valor de 6 puntos. Los otros valores de
Score Glu-1 corregido se presentaron con frecuencias inferiores al 7%.
El valor promedio de Score Glu-1 corregido es de 8, 61,  lo que evidencia la
buena calidad industrial de los cultivares de trigo pan argentinos, basados en su
composición de HMW-Gs.
Con respecto a los volúmenes de sedimentación, cabe destacar que dos de los
cultivares funcionaron como testigo,  se mantuvieron los 4 años (Klein Proteo y ACA
304), cuyo volumen de sedimentación en SDS no difirió entre los años. Asimismo, para
confirmar el efecto preponderante del genotipo sobre el valor del volumen de
sedimentación (SDSS- Test de sedimentación) se agruparon las variedades que se
repitieron en 2005 y 2006 (15 cv.), 2006 y 2009 (15 cv.), 2009 y 2011 (10 cv.) y se
calculó el % de explicación de la suma de cuadrados de cada fuente de variación, y se
confirmó que el efecto del cultivar explicó el 77,9 %, 68,65 y 94,7% de la variación
respectivamente, sobre el efecto del año y de la interacción cultivar x año (Tabla A.6).
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Se observó también, que cultivares con la misma composición de HMW-Gs
mostraron un amplio rango de valores de test de sedimentación en SDSS (Tabla 2.10),
posiblemente debido a la participación de otras proteínas en la calidad intrínseca, en
forma similar a lo encontrado por Giraldo et. al (2010) en una colección de trigo pan de
origen español.
Por lo antes mencionado se analizó la relación los valores de test de
sedimentación de los cultivares y su valor de calidad obtenido según el Score Glu1
corregido por la translocación 1BL/1RS, en los casos que correspondiera (Figura 2. 9).
Figura 2. 9: Relación entre los valores de test de sedimentación (SDSS) y los
valores de Score Glu-1 corregido por translocación 1 BL/RS de la colección de trigo
pan estudiada.
Se infirió que el Score Glu1 corregido por la translocación con centeno solo
explicó un 16% de la variación en los valores de SDSS. Por lo tanto, cultivares que
tienen un valor de Score corregido de 6 puntos pueden tener un valor de sedimentación
desde 54mm a 95, 33mm, por lo que queda en evidencia que dicho parámetro está
influenciado también por las Gli y LMW-Gs.
Por lo tanto, se analizó como se agrupan los cultivares según su volumen de
sedimentación, dentro de los diferentes valores de Score Glu 1 más frecuentes en la
colección (Score de 10, 9 y 6 puntos). Dentro de los cultivares con un valor de 10
puntos de Score Glu 1 corregido, no se agruparon según sus patrones de HMW-Gs o
LMW-Gs, sino que se formaron grupos con distintas combinaciones de HMW-Gs y
LMW-Gs (Figura 2. 10), lo que coincide con lo reportado por algunos autores, entre
ellos Gupta y MacRitchie (1990) y Goutam et al. (2013) quienes reportaron que la
calidad de las harinas está determinada por la combinación de gluteninas de alto y bajo
peso molecular y Gliadinas que la componen y no por alelos en particular.
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Figura 2. 10: Agrupación de las combinaciones de patrones de HMW-Gs y
LMW-Gs de los cultivares con Score Glu-1 corregido de 10 puntos. Se tomó como línea
de corte 1,21 que corresponde a la mitad de la distancia Euclidea. En el eje de las
ordenadas el número antes de la coma corresponde al patrón de HMW-Gs y el que
sigue al patrón de LMW-Gs. La línea horizontal marca los grupos resultantes
En la figura 2.10 se observan 2 grupos principales, y el patrón de LMW-Gs Nº 4
se ubica en distintos grupos según se asocie con los patrón de HMW-Gs Nº 8 o con los
patrones N º 6, 2 y 5. En tanto que por ejemplo, el patrón Nº 3 de LMW-Gs se ubica en
el mismo grupo asociado tanto con el patrón de HMW-Gs Nº 5 como con el patrón de
HMW-Gs-Gs Nº8, es decir que tal vez en este caso fue mayor la influencia de los
patrones de HMW-Gs sobre el volumen de sedimentación que la del patrón de LMW-
Gs.
Con respecto a los cultivares con composiciones de HMW-Gs con un Score
Glu1 corregido de 9 puntos, se pueden observar 3 grandes grupos, y el patrón de LMW-
Gs Nº6 se repite dentro de este valor de Score, encontrándose en el mismo grupo según
se asocie con el patrón de HMW-Gs Nº 3 o Nº 7. (Figura 2. 11). Similar sucede con el
patrón de LMW-Gs Nº 11, que se encuentra en el mismo grupo tanto asociado con el
patrón de HMW-Gs Nº 3 o Nº7 (Figura 2.11).
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Figura 2. 11: Agrupación de las combinaciones de patrones de HMW-Gs y
LMW-Gs de los cultivares con Score Glu-1 de 9  puntos. Se tomó como línea de corte
1,12 que corresponde a la mitad de la distancia Euclidea. En el eje de las ordenadas el
número antes de la coma corresponde al patrón de HMW-Gs y el que sigue al patrón de
LMW-Gs. Las líneas horizontales marcan los grupos resultantes.
Con respecto a los patrones de HMW-Gs con un valor de Score Glu-1 corregido
de 6 puntos, se pueden observar 3 grupos principales, en los que el patrón de LMW-Gs
Nº14 se encuentra en distintos grupos de según se presente asociado con el patrón de
HMW-Gs Nº 7 o Nº 3. En cambio el patrón de LMW-Gs Nº 5 se ubica en el mismo
grupo según se asocie con los patrones de HMW-Gs Nº 7 o 3, por lo que en este caso se
podría inferir que la calidad aportada por dicho patrón de LMW-Gs es más estable y
menos dependiente del fondo genético en que se presente (Figura 2. 12).
38
Figura 2. 12: Agrupación de las combinaciones de patrones de HMW-Gs y
LMW-Gs de los cultivares con Score Glu-1(corregido) de 6 puntos. Se tomó como línea
de corte 1,12 que corresponde a la mitad de la distancia Euclidea. En el eje de las
ordenadas el número antes de la coma corresponde al patrón de HMW-Gs y el que
sigue al patrón de LMW-Gs. Las líneas horizontales marcan los grupos resultantes.
De los análisis exploratorios (Figuras 2. 10, 2. 11 y 2. 12) se desprende que no
sólo por separado los grupos proteicos que conforman el gluten, HMW-Gs y LMW-Gs,
tienen influencia sobre el volumen de sedimentación obtenidos por las harinas, sino que
influye la combinación completa de las proteínas del gluten, en concordancia con lo
reportado por Flaete y Uhlen (2003).
Por lo antes mencionado y para favorecer la independización del efecto de las
HMW-Gs sobre la calidad, se analizó el valor de SDSS de los diferentes patrones de
LMW-Gs, dentro de cada una de las 12 combinaciones de HMW-Gs de la colección
analizada y se obtuvieron diferencias significativas (Tabla 2. 10).
39
Tabla 2. 10:   Valores de test de sedimentación de los distintos patrones de
LMW-Gs dentro de las distintas combinaciones de HMW-Gs identificadas en la
colección en estudio.
Patrón de HMW-Gs Patrón de
LMW-Gs
Volumen
de sedimentación
1: Glu-A1: 1 Glu-B1: 7+8 Glu-D1: 5+10 2 92,66 abc
15 71,76  b…i
2: Glu-A1: 1 Glu-B1: 7+8* Glu-D1: 5+10 20
4
95,78 a
90,27 a…e
3: Glu-A1: 1 Glu-B1: 7+9 Glu-D1: 5+10 13
11
92,46 abcd
89,83 a..e
40 84,92 a..g
6 83,33 a..g
7 82      a..h
5 75,14 a..i
34 73      a..i
22 68,83 d..i
12 62,66 ghi
14 54      i
4: Glu-A1: 1 Glu-B1: 17+18 Glu-D1: 5+10 39 91,5     a..e
5 81,78   a..h
5: Glu-A1: 2* Glu-B1: 7+8 Glu-D1: 5+10 23 95,17  ab
9 92,67  abc
4 89,33  a..e
12 88,22  a..e
13 86       a..g
18 84       a..h
29 82,33  a..h
32 64,67  fghi
6: Glu-A1: 2* Glu-B1: 7+8* Glu-D1: 5+10 25
10
4
95,66  a
92,94  abc
92,03  abcd
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Tabla 2. 10: Continuación.
Test de comparación de medias Fisher α=0,05            mds=22,36074
Los puntos entre dos letras indican que están incluidas todas las letras intermedias
Cabe mencionar, que las combinaciones de Gluteninas (HMW-Gs + LMW-Gs)
más frecuentes en la colección analizadas fueron: la combinación de los patrones Nº6 y
Nº 10, de HMW-Gs y LMW-Gs respectivamente (Frecuencia= 8,11%) y los patrones
Nº3 y Nº 5,  de HMW-Gs y LMW-Gs respectivamente (Frecuencia 4,05%). (Figura
2.13); ambas combinaciones no difirieron significativamente, pero la primera obtuvo
mayor volumen de sedimentación que la segunda (Tabla 2.10).
Esta diferencia en los valores del test de sedimentación entre ambas
combinaciones se debió probablemente a que los cultivares que presentaron la
Patrón de HMW-Gs Patrón de
LMW-Gs
Volumen
de sedimentación
7: Glu-A1: 2* Glu-B1: 7+9 Glu-D1: 5+10 24 96,25  a
26 95,67  a
21 95,33  ab
33 95       ab
38 94,83  ab
11 94,5    abc
8 94       abc
28 90,83  a..e
14 87,5    a..f
37 87,33  a..f
2 86,78  a..f
27
16
5
6
17
30
19
1
42
86,33  a..g
78,33  a..h
74,84  a..i
74       a..i
70,83  c..i
67,83  e..i
62,8    ghi
61,5    hi
61       hi
8:Glu-A1: 2* Glu-B1: 17+18 Glu-D1: 5+10 35 96,58  a
10 90       a..e
3
7
83,21  a..h
82       a..h
4 76       a..i
9: Glu-A1: 2* Glu-B1: 7+8 Glu-D1: 2+12 10 76, 83 a..i
10: Glu-A1:2* Glu-B1: 14+15 Glu-D1: 5+10 41 85      a..g
4 83,33 a..h
11: Glu-A1: 2*Glu-B1: 6+8 Glu-D1: 5+10 31 91,17 a..e
12:Glu-A1:Nulo Glu-B1: 7+9 Glu-D1: 2+12 9 63      ghi
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combinación de gluteninas (HMW-Gs y LMW-Gs) Nº 3 y Nº 5 mostraron la
traslocación con centeno.
Figura 2.13: Patrones de Glu más frecuentes en la colección analizada. (a)
Combinación de  Patrones de HMW-Gs y LMW-Gs: Nº 6 y Nº 10 y  (b) combinación de
patrones HMW-LMW: Nº 3  y Nº 5.
De todas las composiciones presentes en la colección estudiada, las
combinaciones de gluteninas (HMW-Gs y LMW-Gs) que arrojaron mayores volúmenes
de sedimentación (superiores a 95mm) fueron las siguientes: patrones de HMW-Gs y
LMW-Gs Nº 8 y 35; Nº 7 y 24; Nº2 y 20; Nº 7 y 26; Nº 6 y 25; Nº 7 y 21, Nº 5 y 23; y
Nº 7 y 33.
Las combinaciones mencionadas se asociaron con Gli tipo CS, excepto en los
casos de la asociación del patrón de HMW-Gs Nº 7 con los patrones de LMW-Gs Nº 26
y Nº 33, que se asociaron con Gli tipo CNN. En los casos en que el mismo patrón de
HMW-Gs se asoció con el patrón de LMW-Gs Nº 21, éste presentó la translocación
1BL/1RS. También estuvo presente en dos de las combinaciones con mejor fuerza de
gluten, el alelo GluB1al, que corresponde a la sobre-expresión de la subunidad 7.
(patrones HMW-Gs y LMW-Gs: Nº 2 y 20; Nº 6 y 25).
Dentro de cada patrón de HMW-Gs en particular se pudo observar el
comportamiento de las distintas combinaciones de LMW-Gs. Para la combinación de
HMW-Gs Nº 1: Glu- A1: 1 Glu- B1: 7+8 Glu-D1: 5+10, la mayor fuerza de gluten se
obtuvo con el patrón de LMW-Gs Nº 2, con respecto del patrón de LMW-Gs Nº 15,
aunque dichas diferencias no resultaron significativas (Tabla 2.10; Figura 2.14).
42
Figura 2. 14: Gel de poliacrilamida de LMW-Gs (a) y Gli (b). Los números
representan los patrones de LMW-Gs correspondientes. Las calles denominadas CS y
Gabo corresponden a marcadores de los alelos a y b respectivamente.
Por comparación con los cultivares Chinese Spring y Gabo, considerados
mundialmente como marcadores de los alelos a y b en todos sus loci respectivamente,
se pudo determinar que la combinación de LMW-Gs que resultó superior (Nº 2)
presentó los alelos Glu-A3b, Glu-B3b y Glu-D3b, esta composición de LMW-Gs ha
sido citada ampliamente como presente en cultivares con buena calidad de gluten (Luo
et al., 2001; Martinez- Cruz et al., 2010; Figueroa et al., 2011).
Por su parte, el patrón de LMW-Gs Nº15, de menor fuerza de gluten,  tiene en su
combinación el alelo Glu-B3h, reportado por Figueroa et al. (2011) y Martinez- Cruz et
al. (2010). El mencionado alelo se pudo identificar gracias a su asociación con la banda
de Gli correspondiente, según se muestra en la Figura 2.14. Además posee en su
composición el alelo Glu-D3a, propio de la variedad Chinese Spring.
Ambos patrones de LMW-Gs asociados con el patrón de HMW-Gs Nº1 se
asociaron con Gli tipo Chinesse Spring (CS).
En el caso de  la combinación de HMW-Gs Nº 2: Glu- A1: 1 Glu- B1: 7+8*
Glu-D1: 5+10, el patrón de LMW-Gs Nº 20 presentó en su combinación el alelo Glu-
B3g, citado por Branlard et al. (2003), Meng et al. (2007), Oury et al. (2010) y  Figueroa
et al. (2011)  como presente en cultivares con buena calidad de gluten y su volumen de
sedimentación resultó mayor, aunque no significativamente, que el obtenido por el
patrón de LMW-Gs Nº4 (Tabla 2.10). El patrón de LMW-Gs Nº 4 presentó además el
alelo Glu D3b, reportado por Luo et al. (2001) y Oury et al. (2010) como presente en
cultivares con buena calidad (Figura 2.15). Igualmente ambos patrones obtuvieron
volúmenes de sedimentación superiores a 90mm. Los dos patrones de LMW-Gs
mencionados en este caso se asociaron con Gli tipo CS.
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Figura 2. 15: Gel de poliacrilamida de LMW-Gs. Los números representan los
patrones de LMW-Gs correspondientes. Las calles denominadas CS y Gabo
corresponden a marcadores de los alelos a y b respectivamente.
Para la combinación de HMW-Gs Nº 3: Glu- A1: 1 Glu- B1: 7+9 Glu-D1:
5+10, la mayor fuerza de gluten (volumen de sedimentación superior a 90mm) se
obtuvo con el patrón de LMW-Gs Nº 13 (Tabla 2.10) que posee en su composición los
alelos Glu-B3g y Glu-D3b, coincidiendo con lo mencionado por Martinez-Cruz et al.
(2010) y Figueroa et al. (2011) (Figura 2.16).
Figura 2. 16: Gel de poliacrilamida de LMW-Gs (a) y Gli (b). Los números
representan los patrones de LMW-Gs correspondientes. Las calles denominadas CS y
Gabo corresponden a marcadores de los alelos a y b respectivamente.
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Los patrones de LMW-Gs Nº 12 y 14 mostraron menores volúmenes de
sedimentación que el patrón de LMW-Gs Nº13 (Tabla 2.10). Esta disminución en la
calidad puede deberse a que ambos patrones de LMW-Gs mencionados presentaron el
alelo Glu-B3j, asociado a las secalinas provenientes de  la introgresión con centeno
(translocación 1BL/1RS) y  consecuente falta de las ω- gliadinas propias de T. aestivum
L (Figura 2.16) (Howell et al., 2014).
Además, no puede descartarse que otros factores contribuyan al bajo valor de
sedimentación observado, como en el caso del patrón de LMW-Gs Nº 14 que tiene el
alelo Glu-A3e, el cual es nulo, por lo que es esperable un pobre su efecto sobre la
calidad.
Todos los patrones de LMW-Gs asociados con el patrón de HMW-Gs Nº 3 se
asociaron con Gli tipo CS, sólo el patrón de LMW-Gs Nº7 se asoció con Gli tipo
Cheyenne (CNN).
Para la combinación de HMW-Gs Nº 4: Glu- A1: 1 Glu- B1: 17+18 Glu-D1:
5+10, la fuerza del gluten no difirió significativamente entre ambos patrones de LMW-
Gs asociados (Nº 5 y 39), aunque fue inferior en el patrón Nº 5 (Tabla 2.10) que
presenta en su combinación los alelos Glu- B3j y Glu-D3b (Figura 2.17).
Figura 2. 17: Gel de poliacrilamida de LMW-Gs (a) y Gli (b). Los números
representan los patrones de LMW-Gs correspondientes. Las calles denominadas CS y
Gabo corresponden a marcadores de los alelos a y b respectivamente.
A su vez, la calidad del patrón de LMW-Gs Nº 5 fue superior, aunque no
significativamente, de la generada por el mismo patrón de LMW-Gs (Nº 5) asociado
con el patrón de HMW-Gs Nº 3. Esto puede deberse a la influencia positiva de  las
HMW-Gs, que en el caso del patrón de HMW-Gs Nº 3 tiene un valor de Score Glu1 (sin
corregir por introgresión con centeno) de 9 puntos, en tanto que el patrón de HMW-Gs
Nº 4 tiene un puntaje de Score Glu1 (sin corregir por introgresión con centeno) de 10.
(Payne, 1987). Las Gli asociadas a los dos patrones de LMW-Gs fueron tipo CS.
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Para la combinación de HMW-Gs Nº 5: Glu- A1:2* Glu- B1: 7+8 Glu-D1:
5+10, los patrones de LMW-Gs que obtuvieron los mayores volúmenes de
sedimentación (> 90mm) fueron los Nº 23 y 9, aunque solo difirieron significativamente
del patrón de LMW-Gs Nº 32. Tal vez esto se deba a la gran influencia de la buena
calidad aportada por la combinación de HMW-Gs. Todos los patrones se asociaron con
Gli tipo CS.
Para la combinación de HMW-Gs Nº6: Glu- A1:2* Glu- B1: 7+8* Glu-D1:
5+10, los tres patrones de LMW-Gs asociados: Nº 25, 10 y 4 presentaron muy buena
calidad de gluten, representada por volúmenes de sedimentación de 95,66mm, 92,94mm
y 92,03mm respectivamente. Estos valores de sedimentación resultaron similares a los
obtenidos por las combinación que incluyeron el patrón de HMW-Gs Nº2 y
probablemente esté asociada a la presencia del alelo GluB3al que implica la sobre-
expresión de la banda 7 (Lafiandra et al., 1993).
El patrón de LMW Nº 10 se asoció con Gli tipo CNN, en tanto que los otros dos
se asociaron a Gli tipo CS.
Considerando la combinación de HMW-Gs Nº 7: Glu- A1:2* Glu- B1: 7+9
Glu-D1: 5+10, los patrones de LMW-Gs que se asociaron con mayor fuerza de gluten
(volumen de sedimentación > 90mm) fueron los Nº: 24, 26, 21, 33, 38, 11, 8 y 28, que
tuvieron diferencias significativas con la calidad aportada por los patrones de LMW Nº
19, 1 y 42.
Según Figueroa et al. (2011), la mejor calidad de harinas asociadas con el patrón
de HMW-Gs: Glu- A1:2* Glu- B1: 7+9 Glu-D1: 5+10, la obtuvieron  los cultivares que
tenían en su composición los alelos Glu-A3c o b y los alelos Glu-B3g, h o d. Estos
alelos se encuentran presentes en la mayoría de las  combinaciones  de LMW-Gs que
arrojaron la mejor calidad en la colección analizada (Patrones de LMW-Gs Nº: 24, 26,
33, 38, 11 y 8)  (Figura 2.18).
Figura 2. 18: Gel de poliacrilamida de LMW-Gs (a) y Gli (b). Los números
representan los patrones de LMW-Gs correspondientes. Las calles denominadas CS y
Gabo corresponden a marcadores de los alelos a y b respectivamente.
Tanto en los cultivares que mostraron mejor calidad como en los que tuvieron la
calidad más baja se presentaron indistintamente patrones de Gli tipo CS y tipo CNN.
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En la combinación de HMW-Gs Nº 8: Glu- A1:2* Glu- B1: 17+18 Glu-D1:
5+10, los patrones de LMW-Gs que se asociaron con mayor fuerza de gluten fueron los
Nº 35 y 10,  aunque no difirieron significativamente de los demás, la calidad fue
notoriamente mayor que la asociada con el patrón de LMW-Gs Nº 4, por ejemplo.
Las combinaciones que incluyeron los patrones de LMW-Gs Nº 7 y 3 se
asociaron con Gli tipo CNN.
La combinación de HMW-Gs Nº 9: Glu-A1: 2* Glu- B1: 7+8 Glu-D1: 2+12
solo se presentó en un solo cultivar de trigo de los 74 analizados y se asoció con el
patrón de LMW-Gs Nº 10 y Gli tipo CNN. Esta combinación de HMW-Gs es poco
frecuente, en los trigos argentinos. El valor de score Glu1 correspondiente es de 8
puntos, debido principalmente a los 2 puntos aportados por el par de subunidades 2+12,
en comparación con los 4 puntos del par 5+10, codificadas por el locus Glu-D1. Dicho
cultivar obtuvo un valor de sedimentación inferior a la calidad obtenida por el mismo
patrón de LMW-Gs asociado con el patrón de HMW-Gs Nº6 y Nº10, probablemente
debido a la influencia positiva de las HMW-Gs asociadas en estos casos.
Con respecto a la combinación de HMW-Gs Nº 10: Glu-A1: 2* Glu-B1: 14+15
Glu-D1: 5+10, los dos patrones de LMW-Gs asociados obtuvieron similar fuerza de
gluten, el patrón de LMW-Gs Nº 41 y el patrón Nº 4. El patrón de Gli asociado en
ambos casos fue CS.
El patrón de LMW-Gs Nº 4 tuvo un valor de sedimentación similar al obtenido
en combinación con el patrón de HMW-Gs Nº 5, pero ambos fueron ligeramente
menores que los del mismo patrón asociado con los patrones de HMW-Gs Nº 2 y 6.
Esto podría deberse al aporte positivo sobre la calidad que genera el alelo Glu-B1al, en
el caso de los patrones de HMW-Gs Nº 2 y 6 (Lerner y Ponzio, 2004).
El patrón de HMW-GS Nº 11: Glu-A1: 2* Glu-B1: 6+8 Glu-D1: 5+10, estuvo
presente en un solo cultivar de los analizados y se asoció con el patrón de LMW-Gs Nº
31 y Gli tipo CS. El patrón de LMW-Gs en este caso, también es único en la colección
analizada y portador de subunidades reportadas en trigos con buena calidad de harina:
Glu-B3 g, Glu-D3 b (Meng et al., 2007).
El valor de SDSS de esta combinación (HMW-Gs + LMW-Gs) resultó superior,
aunque sin ser diferente significativamente al volumen de sedimentación obtenido por la
combinación de patrones Nº 9  y Nº 10  (HMW-Gs y LMW-Gs respectivamente). Al
tener ambas combinaciones de HMW-Gs mencionadas el mismo valor de score Glu 1,
se podría suponer que la diferencia en la calidad se debió al patrón de LMW-Gs
asociado en cada caso.
Por último, el patrón de HMW-Gs Nº 12: Glu-A1: Nulo Glu-B1: 7+9 Glu-D1:
2+12, con un valor de Score Glu1 de calidad de 5 puntos (el menor de la colección),
estuvo presente en un solo cultivar. Éste se asoció con el patrón de LMW-Gs  Nº 9 y Gli
tipo CS, obteniendo una baja fuerza de gluten. Este valor difirió significativamente al
obtenido cuando el mismo patrón de LMW-Gs (Nº 9) se asoció con el patrón de HMW-
Gs Nº5, por lo que se puede suponer que dicho patrón de LMW-Gs no fue determinante
de baja calidad de gluten, sino que tal detrimento se debió a la composición de HMW-
Gs asociada y fundamentalmente a la nulidad del locus Glu-A1 del patrón de HMW-Gs
Nº 12.
Se evidencia de los análisis anteriores que los diferentes patrones de LMW-Gs
aportan diferente calidad de gluten, según con que combinación de HMW-Gs y que GLI
se asocien (Figura 2.19 y Tabla 2.10).
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Figura 2. 19: Volumen de sedimentación de las patrones de LMW-Gs asociados
con distintos patrones de HMW-Gs, que presentaron diferencias significativas en su
calidad intrínseca (SDSS). Volúmenes de sedimentación observados en muestras que
combinan patrones de LMW-Gs con distintos patrones de HMW-Gs. Se representan
casos que presentaron diferencias significativas en este test.
En la figura 2.19 se muestran, a modo de ejemplo, los volúmenes de
sedimentación de los mismos patrones de LMW-Gs que se asociaron con diferentes
patrones de HMW-Gs. Se puede observar que el patrón  de LMW-Gs Nº 9 presentó
diferencias significativas en volumen de sedimento según  si se asoció con los patrones
de HMW-Gs  Nº 5 o 12. En este último caso la calidad del gluten fue menor, como era
de esperarse ya que se trata de una combinación de HMW-Gs de menor calidad y un
valor de score Glu1 de 5 puntos.
Algo semejante sucede con el patrón de LMW-Gs Nº 14, que tiene diferente
calidad según se asocie con los patrones de HMW-Gs Nº 7 o 3. En este caso ambos
patrones de HMW-Gs tienen el mismo valor de Score Glu1 de 9 puntos, pero la
asociación  de los patrones (HMW-Gs y LMW-Gs) Nº 7 y 14 resultó mayor
significativamente que la combinación Nº 3 y 14.
Por su parte, el patrón de LMW-Gs Nº 12 presentó mayor fuerza de gluten
cuando se asoció con el patrón de HMW-Gs Nº 5  que en combinación con el patrón de
HMW-Gs Nº 3. En este caso también el patrón de HMW-Gs Nº 5 tiene un valor de
Score Glu-1 de 10, en tanto que el patrón Nº 3 tiene un valor de 9 puntos, escasa
diferencia en estos valores pero que resulta significativa en estas combinaciones.
Finalmente se puede concluir que los distintos patrones de LMW-GS generan
distinta calidad de las harinas, medida como fuerza de gluten, dependiendo con que
patrones de HMW-Gs y tipo de Gli se asocien, coincidiendo con varios autores que
encontraron que los mismos alelos de LMW-Gs combinados con distintas HMW-Gs
generaron diferente calidad de harinas (Figueroa et al., 2011; Liang et al., 2010; Luo et
al., 2001)
Teniendo en cuenta que el test de sedimentación en SDS tiene cierta
independencia del ambiente, dentro de ciertos rangos de porcentajes de proteínas, se
considera relevante medir la calidad de las masas con diferentes patrones de LMW-Gs
con métodos que reflejen más fielmente el efecto del ambiente, de cultivos creciendo en
dos años diferentes.
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CAPÍTULO Nº 3: EFECTO DEL AMBIENTE SOBRE LA COMPOSICIÓN
PROTEICA Y LA CALIDAD DE LAS HARINAS DE TRIGO PAN
3.1 Introducción
Estudios genéticos y bioquímicos han indicado que las propiedades de las
proteínas de reserva del grano de trigo que conforman el gluten determinan en buena
proporción las características reológicas de las masas (Peña, 2002). A su vez, las
condiciones ambientales que experimenta el cultivo durante la etapa de llenado de los
granos inciden sobre estas características.
DuPont y Altenbach (2003) reportaron que en experimentos realizados a campo
las condiciones ambientales, particularmente el estado nutricional y la temperatura,
afectaron la cantidad, composición y/o polimerización de las proteínas del gluten y por
lo tanto la calidad de las harinas.
Según Southan y MacRitchie (2006) los aumentos en el contenido de proteínas
en grano, ocasionadas por un incremento en la fertilización nitrogenada, provocan
cambios en la composición proteica del endosperma del grano, debido a que la fracción
de Gliadinas (Gli) aumenta a una mayor tasa que la fracción de Gluteninas (Glu), lo que
genera un incremento de la relación proteínas monoméricas/ poliméricas del gluten,
reflejándose en  masas más extensibles. También se han reportado incrementos en la
relación  HMW-Gs/LMW-Gs, en respuesta a un aumento en la dosis de fertilización
nitrogenada (Dupont et al., 2006; Chope et al., 2014).
Malik et al. (2008) demostraron diferencias en la cantidad y distribución de las
proteínas poliméricas debido al agregado de fertilizante N en antesis del cultivo, en
cultivares de trigo con distinta composición de HMW-Gs. Más recientemente Liu et al.
(2012) apoyaron esta teoría mostrando que debido al agregado de N se produjo un
aumento de Glu en el siguiente orden de subunidades: 5> 10> 14>15, lo que implicaría
un aumento diferencial en la cantidad del polímero según la composición de HMW-Gs
del cultivar.
Como consecuencia del efecto sobre los grupos proteicos que conforman el
gluten, la fertilización con N afecta también la calidad de las harinas. En este sentido,
Labuschagne et al. (2006) encontraron una fuerte correlación entre el aumento de
proteínas en grano asociado a la fertilización con N y la fracción de proteínas
monoméricas y una correlación negativa entre la cantidad de proteína en grano y la
relación P/L (tenacidad/ extensibilidad de la masa) del alveograma de Chopin. Fuertes-
Mendizábal et al. (2010) reportaron que las aplicaciones repartidas de N durante el ciclo
del cultivo tuvieron efectos positivos sobre todos los parámetros de calidad de la masa
medidos por el Alveógrafo de Chopin (W: fuerza de la masa, L: extensibilidad, P:
tenacidad y relación P/L).
Otro factor ambiental que puede modificar el contenido de proteína en grano son
las elevadas temperaturas durante la etapa de llenado de los granos (DuPont et al.,
2003). La acumulación de N en los granos es menos sensible a la temperatura que la
acumulación del almidón; temperaturas moderadamente altas durante el llenado (25- 30
ºC) resultan en un incremento en la concentración de N en grano.
El estrés térmico durante el llenado de los granos afecta la proporción de
proteínas a través de la reducción en la deposición de almidón (Stone y Nicolas, 1994),
por eso, el porcentaje de proteínas en grano está inversamente relacionado con el
tamaño del mismo. Aunque el contenido de proteína en grano se incrementa debido a
episodios de estrés térmico, la funcionalidad de las mismas disminuye, afectando así la
calidad del producto final (Faroq et al., 2011).
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A su vez, los distintos grupos proteicos que conforman el gluten se depositan en
el grano en diferentes momentos durante el llenado. En las dos primeras semanas
posteriores a la antesis del cultivo, la mayoría de las proteínas presentes son albúminas
y globulinas. Las proteínas que forman el gluten se sintetizan de 10 a 20 días después de
antesis y superan rápidamente a las primeras. Todas las proteínas continúan formándose
hasta madurez fisiológica, por lo que si existieran disrupciones en el llenado de los
granos, por ejemplo por períodos de estrés térmico, se alteraría la composición de las
fracciones proteicas, entre ellas la relación Glu/Gli (Gaido y Dubois., 2008).
El mayor incremento de proteínas en grano se genera cuando el estrés por calor
se produce temprano durante la etapa de llenado. Sin embargo, según reportaron
Blumental et al. (1994) y Deng et al. (2008), la exposición a estrés térmico disminuyó la
síntesis de los grandes polímeros mientras que la síntesis de Gli aumentó o permaneció
estable, en cultivares creciendo bajo condiciones de temperaturas en aumento durante el
llenado de los granos.
Aunque dicho efecto de la temperatura sobre la composición del gluten parece
generalizado, Don et al. (2005) reportaron que cultivares que presentaban el par de
HMW-Gs Glu-D1 5+10 mostraron menos variabilidad en su composición proteica ante
períodos de elevadas temperaturas, que aquellos que presentaron el par Glu-D1 2+12.
En coincidencia, Castro et al. (2007), condujeron ensayos con cultivares de trigo pan
expuestos a períodos con temperaturas de 35ºC en distintos momentos del llenado de
los granos (desde 15 y 25 días después de antesis y hasta la madurez fisiológica) y
encontraron que la interacción G x A fue significativa: un cultivar mostró una
disminución en la relación proteínas poliméricas/monoméricas, mientras que para dos
de los cultivares esta relación aumentó y para tres de ellos  no presentó cambios, es
decir que el efecto de la temperatura sobre la relación Glu/Gli fue diferente según el
cultivar.
Debido a los efectos de la temperatura sobre las fracciones proteicas del gluten,
se ha estudiado también la influencia de dicho factor sobre la calidad de uso final de las
harinas de trigo pan. Blumenthal et al. (1994) propusieron que episodios de estrés
térmico durante llenado activan genes inactivos que codifican para Gli, en consecuencia
el contenido de Gli en el grano maduro aumenta al igual que la relación Gli/Glu y se
producen harinas que forman masas más débiles con menor tiempo de desarrollo
mixográfico.
Posteriormente, Blumenthal et al. (1998) encontraron que períodos de uno o dos
días con temperaturas superiores a 32ºC durante el llenado de granos afectaron
negativamente parámetros de calidad de harinas, a través del efecto sobre las fracciones
proteicas, más precisamente sobre la relación Gli/Glu, mientras que las temperaturas
moderadas (entre 25 y 32ºC) tuvieron efectos positivos sobre la calidad de las masas.
Existen reportes en la literatura que indican que incrementos de temperatura por
encima de 30ºC durante el llenado de los granos provocaron masas más fuertes
(Wrigley, 2005). Randall y Moss (1990) observaron que aumentos de la temperatura
media diaria por encima de 30ºC durante el llenado de granos incrementaron la fuerza
de la masa del cultivar Olympic. También el cultivar Condor creciendo en la región
centro de Australia produjo harinas más fuertes comparadas con el mismo cultivar
creciendo en regiones frescas ubicadas más al Sur (Wrigley, 2005).
Wrigley (2005) reportó incrementos progresivos de la fuerza de las masas de
trigo pan asociados a incrementos de temperaturas medias diarias en el rango entre 15ºC
y 35ºC durante el llenado de los granos, en tanto que cultivos expuestos  a temperaturas
entre 35ºC y 40ºC, durante períodos cortos, mostraron una baja relación
tenacidad/extensibilidad (P/L) de las masas.
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En un análisis del efecto de las temperaturas sobre parámetros reológicos de las
masas de trigos argentinos creciendo en la provincia de Córdoba, Cuniberti (2000)
encontró que períodos de temperaturas superiores a 30ºC y una humedad inferior a 40%
en el período comprendido entre antesis y madurez fisiológica, generaron una
acumulación de proteínas en los granos y afectaron las propiedades viscoelásticas de las
masas, analizadas por el Alveógrafo de Chopin. Se alteró principalmente la relación P/L
debido a un incremento en la extensibilidad (L) y a una disminución de la tenacidad (P),
dando masas con una relación P/L en promedio de 0,70.
Como se ve, existen en la literatura diversos resultados con respecto al efecto del
ambiente sobre a las relaciones proteicas y la calidad de las masas, asociados a la
composición diferencial del gluten de los distintos cultivares.
Por todo lo expuesto, en este capítulo se abordará el objetivo específico Nº 2 de
esta tesis:
2) Comprender los efectos de disponibilidades contrastantes de N sobre los
diferentes patrones de LMW-Gs y las relaciones entre las fracciones proteicas
que conforman el gluten, y el posterior efecto sobre la calidad.
3.2 Materiales y métodos
3.2.1 Experimentos a campo
Se utilizaron 26 cultivares de trigo pan argentinos de uso común en nuestro país,
que fueron sembrados en dos campañas consecutivas, 2008 (Año 1) y 2009 (Año 2), en
el mismo sitio (Chacra de la Facultad de Agronomía de la ciudad de Azul, Provincia de
Buenos Aires (36º 49’ 53’’ latitud Sur, 59º 53’ 23’’ longitud Oeste). Los cultivares se
sembraron en los dos años, en dos fechas diferentes, correspondiendo a siembra de
cultivares de ciclo largo e intermedio/largo (primera fecha) y cultivares de ciclo corto e
intermedio/cortos (segunda fecha). La primera fecha de siembra fue el 16 de Julio y 16
de Julio para los años 2008 y 2009, respectivamente. La segunda fecha de siembra fue
13 de Agosto y 5 de Agosto, para el 2008 y 2009, respectivamente. Las siembras
difirieron en 25 días en el año 1 y 24 días en el año 2.  Los ensayos se condujeron en
condiciones de secano.
Se realizó fertilización fosforada de base (30 kg/ha de P) y fertilización
nitrogenada (urea) diferencial para los tratamientos, Tratamiento Control (C): sin
aplicación de fertilizante nitrogenado y Tratamiento Nitrógeno (N): con aplicación de
urea en dosis repartida, aplicada en emergencia y en macollaje (30%- 70%
respectivamente). En el tratamiento fertilizado la disponibilidad de N fue de 180 Kg,
contemplando tanto el nutriente presente en el suelo como el aportado con el
fertilizante. En el tratamiento Control la disponibilidad de N en el suelo a la siembra fue
de 55, 44Kg N/ha en al año 2008 y 76,83 Kg/ha en el año 2009.
El diseño experimental de los ensayos fue un diseño en bloques completos
aleatorizados (3 bloques). Se controlaron malezas, plagas y enfermedades cuando fue
necesario. Cada parcela midió 13,3 m2 (siete surcos a 0,20 m y 9,5 m de largo).
Se registró en cada año, la fecha de floración (Estado Zadock 6.5) y fue
considerada como fecha de llenado de granos y la fecha de madurez fisiológica
(Zadocks 9.5) para indicar su finalización. Se cosecharon a madurez 7 m lineales de los
cinco surcos centrales. La cosecha se realizó en forma manual y la trilla fue mecánica.
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Los cultivares de trigo pan utilizados en los ensayos provinieron de distintos
criaderos argentinos. (Tabla 3.1)
Tabla 3.1: Cultivares de trigo pan  utilizados para la investigación.
Criadero Cultivares
ACA (Asociación de
Cooperativas Argentinas)
ACA 201, ACA 302, ACA 303, ACA 304, ACA 315,
ACA 601, ACA 801, ACA 901, ACA 903
BIOCERES BIOINTA: 1003, 1004, 2002, 2003, 3004
Buck Semillas S.A Buck 75 Aniversario, Buck Baqueano, Buck Meteoro,
Buck Malevo, Buck Taita
Klein S.A Klein Carpincho, Klein Gavilán, Klein Guerrero, Klein
Proteo,  Klein Tauro, Klein Jabalí
INIA INIA Torcaza
3.2.2. Identificación de los patrones proteicos
Se molieron en molinillo para granos 50 gramos de granos de cada cultivar y
sobre una muestra de 20 mg de harina integral se determinó la composición proteica del
gluten. Se realizaron geles de poliacrilamida (SDS-PAGE, unidimensionales) según la
metodología descripta en el capítulo Nº2. Se utilizó para la asignación de los patrones
proteicos de HMW-Gs y LMW-Gs, la clasificación propuesta en el capítulo Nº2.
3.2.3 Cuantificación de los grupos proteicos que conforman el gluten
Se cuantificaron los distintos grupos proteicos de las muestras provenientes de
cada parcela de los ensayos en los dos años para todos los cultivares y tratamientos.
Todos los geles obtenidos se tiñeron con 250 ml de solución de tinción conformada por
Coomasie Brilliant Blue G-250 disuelto en Etanol 96% (4‰) y ácido tricloroacético
TCA (12%), durante 24 horas. Luego se colocaron en 250 ml de TCA (12%) otras 24
horas para aclarar el fondo del gel y finalmente se lavaron con 250 ml de agua durante
24 horas para mejorar la resolución. Todo el proceso se realizó a temperatura ambiente
y con agitación lenta continua.
Luego de todo el proceso de tinción, los geles se escanearon y se utilizó el
software TotalLab para cuantificar la intensidad de pixeles de cada subunidad de los
diferentes grupos proteicos (HMW-Gs, LMW-Gs y Gli) de cada calle de los  geles
como indicador de abundancia, en los dos tratamientos y los dos años. Las proteínas
totales del gluten se calcularon como la sumatoria de HMW-Gs, LMW-Gs y Gli. Cada
uno de los geles tuvo una calle con el cultivar Chinese spring, utilizado como referencia.
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3.2.4 Determinación de calidad reológica
La calidad reológica fue medida en harinas obtenida en molino experimental
utilizando el Alveógrafo de Chopin (Método ICC 1992). Este método estima
características reológicas de la masa y es sensible a efectos ambientales que
experimenta el cultivo durante la etapa de llenado de los granos. Para esta
determinación se analizaron 250 gramos de harina blanca y se trabajó a hidratación
constante.
De los Alveogramas de cada muestra de harina se obtuvieron los siguientes
parámetros: fuerza panadera (W), extensibilidad (L), tenacidad (P/L) y relación de
equilibrio (P/L) de las masas. En la Figura 3.1 se puede observar un alveograma y los
parámetros alveográficos analizados.
Figura 3.1: Alveograma correspondiente al cultivar BIOINTA 2003
(Tratamiento Control, Año 2008). En  rojo se indica la tenacidad de la masa (P), en
verde la extensibilidad (L) y en azul la fuerza panadera (W), representada por el área
bajo la curva.  En la figura se muestran los valores de los parámetros alveográficos
correspondientes al análisis.
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3.2.5 Determinación del porcentaje de proteínas en grano
El porcentaje de proteínas se determinó por duplicado con equipo
INFRAMATIC, previa molienda de los granos en molino experimental (Laboratory
Mill 3100).
3.2.6 Determinación del peso de mil granos
El peso de mil granos (P1000) se determinó de forma manual, a partir de la
medición del peso de 4 repeticiones de 100 granos cada una.
3.2.7 Análisis estadísticos
Los resultados se analizaron mediante ANOVA. Se estudiaron los datos como
un arreglo factorial con interacciones, en el que se consideraron tres factores:
tratamientos de fertilización (C y N), Años (Año 1: 2008 y Año 2: 2009) y cultivares
(26 cultivares analizados).
Para cada atributo estudiado se estimó la contribución de cada fuente de
variación (F. V) sobre la variabilidad de estos atributos, dividiendo la suma de
cuadrados de cada fuente de variación por la suma de cuadrados del modelo.
Para analizar las relaciones entre grupos proteicos del gluten y parámetros de
calidad panadera se realizó un análisis de componentes principales (ACP).
Se analizaron los datos mediante el paquete estadístico INFOSTAT versión 2009
(FCA, UNCOR).
3.3 Resultados y Discusión
3.3.1 Temperatura durante el llenado de los granos
El ambiente explorado por los cultivos durante el llenado de los granos fue muy
diferente en los dos años analizados.
Según los datos obtenidos del Boletín de Agrometeorología de FAA (2008 y
2009) las temperaturas máximas en el año 2008, durante el período mencionado fueron
muy superiores a las del año 2009, alcanzando en el primer caso y en reiteradas
oportunidades, valores superiores a 30ºC. (Figura 3.2, Tablas A.5 y A.7- Anexo)
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Figura 3.2: Temperaturas máximas (ºC) registradas durante el período de
llenado de granos durante los años 2008 (Año 1) y 2009 (Año 2). Los círculos verdes
muestran los valores que superan los 30ºC durante el llenado de los granos.
En el año 2008 (Año 1) la etapa de llenado de los granos duró 35 días,
comenzando el 8 de noviembre, por lo que el día 1 en el eje de las abscisas corresponde
a dicha fecha. En el año 2009 (Año 2) el llenado de los granos transcurrió durante 38
días y comenzó el 13 de noviembre, es  decir que para dicho año el valor 1 en el eje x
corresponde a la fecha mencionada.
Las fechas indicadas como inicio de la etapa de llenado de granos es un
promedio de los cultivares de cada año, habiéndose estimado la variabilidad entre ellos
como el desvío estándar de las fechas de floración de 2,01 para el año 1 y 1,25 para el
año 2, se consideraron en el posterior análisis los promedios mencionados.
Según la literatura, períodos por sobre  30 ºC en la etapa de llenado de los granos
provocaron cambios en la composición proteica y en la calidad de las harinas resultantes
(Randall y Moss, 1990; Cuniberti, 2000), por lo que se podrían esperar cambios en la
calidad de las harinas producidas el año 1 respecto de las del año 2, ya que en el primer
caso hubieron 13 días con temperaturas por encima de dicho valor, en períodos cortos,
como se observa en la Figura 3.2.
3.3.2 Identificación de los patrones proteicos (HMW-Gs, LMW-Gs y Gli)
En las harinas analizadas se identificaron 8 combinaciones distintas de HMW-
Gs y 15 patrones de HMW-Gs (Tabla 3.2, Figura 3.3).
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Tabla 3.2: Composición de HMW-Gs (Combinación de Glu- A1, Glu-B1 y Glu-
D1), patrón de HMW-Gs, patrón de LMW-Gs y tipo de Gli de los 26 cultivares
analizados en los años 2008 y 2009.
HMW Patrón Patrón Tipo
Cultivar Glu- A1 Glu-B1 Glu-D1 HMW-Gs LMW-Gs Gli
B. 75 aniversario 1 7+8 5+10 1 15 CS
ACA 201 2* 17+18 5+10 8 3 CS
ACA 302 2* 7+8* 5+10 6 10 CNN
ACA 303 2* 7+8 5+10 5 3 CNN
ACA 304 2* 7+8* 5+10 6 10 CNN
ACA 315 2* 7+8 5+10 5 3 CNN
ACA 601 2* 7+8 5+10 5 10 CNN
ACA 801 2* 7+9 5+10 7 16 CS
ACA 901 2* 7+9 5+10 7 2 CS
ACA 903 2* 7+9 5+10 7 5 CS
Buck Baqueano 1 7+9 5+10 3 5 CS
BIOINTA 1003 2* 7+9 5+10 7 2 CS
BIOINTA 1004 2* 7+8 5+10 5 18 CS
BIOINTA 2002 2* 17+18 5+10 8 10 CS
BIOINTA 2003 2* 7+8 2+12 9 10 CNN
BIOINTA 3004 2* 7+9 5+10 7 5 CS
Klein Carpincho 1 7+9 5+10 3 22 CS
Klein Gavilán 2* 7+9 5+10 7 5 CS
Klein Guerrero 1 7+9 5+10 3 5 CS
Klein Jabalí 2* 7+8* 5+10 6 25 CS
Buck  Malevo 2* 7+8 5+10 5 12 CNN
Buck Meteoro 1 7+9 5+10 3 8 CNN
Klein Proteo 1 7+9 5+10 3 13 CS
Buck Taita 2* 7+8 5+10 5 32 CS
Klein Tauro 1 7+8* 5+10 2 4 CS
INIA Torcaza 2* 17+18 5+10 8 35 CS
Los Nº de patrones asignados a cada cultivar corresponden a la clasificación consignada en el capítulo Nº
2 de esta tesis.
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Figura 3.3:  Gel de poliacrilamida mostrando patrones de Glu de los 26 cultivares evaluados. Relación de polímeros T: 13,5%. La
primer calle (CS) corresponde al cultivar Chinese Spring, utilizada como marcador del alelo a en todos sus loci, y los números
correlativos corresponden a los siguientes cultivares: (1) Buck 75 Aniversario; (2) ACA201; (3) ACA 302; (4) ACA 303, (5) ACA304; (6)
ACA315; (7) ACA601; (8) ACA801; (9) ACA901; (10) ACA903; (11) Buck Baqueano; (12)  BIOINTA 1003; (13) BIOINTA 1004; (14)
BIOINTA 2002; (15) BIOINTA 2003; (16) BIOINTA 3004; (17) Klein Carpincho; (18) Klein Gavilán; (19) Klein Guerrero; (20) Klein
Jabalí; (21) Buck Malevo; (22) Buck Meteoro; (23) Klein Proteo; (24) Buck Taita; (25) Klein Tauro; (26) INIA Torcaza.
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3.3.3 Resultados de la cuantificación de los distintos grupos proteicos
Se analizó el efecto de la fertilización nitrogenada y el año sobre la cantidad de
los distintos grupos proteicos. En la Tabla 3.3 se muestra la influencia de cada fuente de
variación (F.V),  sobre la cantidad total de proteínas que componen el gluten y de cada
grupo en particular: HMW-Gs, LMW-Gs y Gli. Se puede observar que la cantidad total
de proteínas fue afectada principalmente por el Cultivar, por la interacción Cultivar x
Año y en tercer lugar por el Tratamiento de fertilización. La cantidad total de proteínas
del gluten mostró diferencias significativas para todos los factores y sus interacciones.
Tabla 3.3: Porcentaje de explicación (%) y nivel de significancia (NSig.) de las
fuentes de variación (F. V) de las variables: Proteínas totales del gluten y los distintos
grupos proteicos (HMW-Gs, LMW-Gs y Gli).
Proteínas
Totales HMW-Gs LMW-Gs Gli
R2=
0,89
CV=
7,54
R2=
0,91
CV=
9,95
R2=0
,91
CV=
9,33
R2=0
,91
CV=1
1,05
F.V % Nsig. % Nsig. % Nsig. % Nsig.
Cultivar (Cv.) 43,9 *** 52,6 *** 56,4 *** 37,8 ***
Tratamiento de
fertilización (Trat. Fert.) 10,1 *** 2,9 *** 0,4 ** 8,8 ***
Año 0,4 ** 20,6 *** 8,8 *** 6,4 ***
Cv. x Trat. Fert. 3,8 ** 1,8 * 2,4 ** 4,6 ***
Cv. x Año 38,9 *** 20,4 *** 28,9 *** 38,8 ***
Trat. Fert. X Año 0,0 NS 0,0 NS 0,2 * 0 NS
Cv. x Trat. Fert. x Año 2,9 ** 1,7 NS 2,9 ** 3,5 ***
R2 indica el ajuste del modelo. CV indica el coeficiente de variación. Los
asteriscos *, ** y *** indican el nivel de significancia al 0,1, 0,05 y 0,01 y NS significa
no significativo para los factores: Cultivar, Tratamiento de fertilización y Año, y las
interacciones Cv. x Trat. Fert., Cv. x Año, Trat. Fert. X Año y Cv. x Trat. Fert. x Año.
Por su parte, la cantidad de HMW-Gs fue afectada en primera medida por el
Cultivar, por el Año, por la interacción Cultivar x Año, Tratamiento de fertilización y
por la interacción Cv. x Año. La cantidad de LMW-Gs fue afectada principalmente por
el Cultivar, la interacción Cultivar x Año y en tercer lugar por el Año. Este grupo
proteico presentó diferencias significativas para todos los factores y sus interacciones.
Finalmente la cantidad de Gli fue afectada por la interacción Cultivar x Año, el
Cultivar, y en tercer lugar por el Tratamiento de fertilización. Estas proteínas
monoméricas presentaron además diferencias significativas para Año, Cv. x Trat Fert y
Cv. x Trat. Fert. x Año.
Para el mejor entendimiento del impacto de condiciones ambientales en su
conjunto, determinadas tanto por el año como por el nivel de fertilización nitrogenada,
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se compararon las medias de los cultivares, por año y tratamiento de fertilización, para
cada una de las variables analizadas y la relación entre ellas.
Con respecto a la cantidad Total de proteínas, no hubo diferencias
significativas entre los dos años para el Tratamiento Control, pero fue mayor en el
tratamiento Nitrógeno del año 2 (Tabla 3.4),  lo cual ratificó la importancia del efecto
del Tratamiento de fertilización por sobre el efecto del Año en las campañas analizadas.
Con respecto a las HMW-Gs y LMW-Gs, el promedio de los 26 cultivares fue
significativamente mayor en el año 2, para ambos tratamientos  (C y N), en tanto que las
Gli fueron superiores en cantidad en el año 1 (Tabla 3.4).
Tabla 3.4: Cantidad de HMW-Gs, LMW-Gs, Gli y Proteínas totales, para los
años 2008 (1) y 2009 (2) y los Tratamientos Control (C) y Nitrógeno (N).
Test de comparación de medias Fisher α=0,05
Estos resultados se podrían deber a que en el año 1 los cultivares sufrieron
períodos con varios días consecutivos de temperaturas por encima de 30ºC (Figura 3.1),
lo cual podría haber afectado la deposición de los grandes polímeros en los granos que
se depositan de forma más tardía que las proteínas monoméricas o Gli durante el
llenado. Esto coincide con lo reportado por Triboi et al. (2003): un aumento de las
proteínas monoméricas del gluten en detrimento de la cantidad de grandes polímeros
ante períodos de elevadas temperaturas durante el período de llenado de granos.
Con respecto a las relaciones entre los grupos proteicos se puede observar en la
Tabla 3.5, que en promedio, la relación HMW-Gs/LMW-Gs en el año 1 fue  mayor en
el tratamiento con Nitrógeno que en el tratamiento Control, coincidiendo con lo
informado por DuPont et al. (2006) y Chope et al. (2014). Por el contrario en el año 2 la
relación HMW-Gs/LMW-Gs no difirió entre los tratamientos.
Tabla 3.5: Relaciones HMW-Gs/LMW-Gs y Glu/Gli, para los tratamientos
Control (C) y Nitrógeno (N), para los años: 2008 (1) y 2009 (2).
Test de comparación de medias Fisher α=0,05
HMW-Gs LMW-Gs Gli Proteínas totales
Año C N C N C N C N
1 227,97d 251,62c 202,69c 205,35c 495,70b 580,39a 926,37c 1037,35b
2 290,23b 312,81a 229,67b 240,79a 426,16c 507,63b 946,05c 1061,22a
HMW-Gs/LMW-Gs Glu/Gli
Año C N C N
1 1,17b 1,29a 0,93c 0,84d
2 1,30a 1,32a 1,39a 1,23b
59
Por otro lado, la relación Glu/Gli fue mayor en el  tratamiento C que en el
tratamiento N en los dos años analizados, ya que el aumento de la cantidad de Gli en los
tratamientos con fertilización nitrogenada fue de mayor magnitud que en los otros
grupos proteicos, como se observó en la Tabla 3.5.
Además, dicha relación fue mayor en el año 2 que en el año 1, para ambos
tratamientos, lo que concuerda con Deng et al. (2008), que reportaron un aumento de la
cantidad de Gli en detrimento de la cantidad de los grandes polímeros debido a efectos
de altas temperaturas. Así, la relación Glu/Gli fue menor en el año con elevadas
temperaturas (Año 1) (Tabla 3. 5).
Los resultados de la Tabla 3.5 mostraron que en años de temperaturas más
moderadas durante la etapa del llenado de los granos, como sucedió en el año 2, la
relación entre las HMW-Gs/LMW-Gs se mantiene estable y aunque ambos grupos
proteicos aumentan en dicho año en el tratamiento fertilizado con respecto al control, la
magnitud del cambio no generó diferencias significativas en la relación. Esto indicaría
que la relación entre las proteínas poliméricas y las monoméricas sería sensible a
cambios nutricionales en el cultivo, aún en años con temperaturas moderadas. Esto
concuerda con lo reportado por Southan y MacRitchie (2006).
3.3.4 Cuantificación de las fracciones proteicas de los cultivares
Con respecto a la cantidad de Gluteninas de alto peso molecular de cada
cultivar, ACA 303, BIOINTA 1003, BIOINTA 1004, BIOINTA 2002, K. Gavilán, no
presentaron diferencias significativas entre los dos años (Tabla A. 8-ANEXO). Cabe
recordar que al ser no significativa la interacción Cultivar x Tratamiento de
fertilización, para este grupo proteico (Tabla 3.3), es que la comparación se realiza
directamente por año en la Tabla A.8- ANEXO.
Todos los cultivares mencionados presentaron la subunidad 2* (Glu-A1) y el par
de subunidades 5+10 (Glu- D1), es decir que solo difieren en el locus Glu-B1, en su
composición de HMW-Gs. De todas maneras no podría atribuirse la respuesta
observada en este cultivar a efectos de la combinación de Glu-A1 y Glu-D1, ya que
otros cultivares portadores de la subunidad 2* y subunidades 5+10 presentaron otra
respuesta.
El cultivar ACA 315 presentó significativamente más cantidad  de HMW-Gs en
el año 1 con respecto al año 2, contrariamente a lo reportado por Deng et al. (2008), que
demostraron una menor cantidad de grandes polímeros en cultivares expuestos a  altas
temperaturas durante el llenado de granos. Por el contrario, los cultivares: Buck 75
Aniversario, ACA 201, ACA 302, ACA 304, ACA 601, ACA 801, ACA 901, ACA
903, Buck Baqueano,  Buck 3004, Klein Carpincho, Klein. Malevo, Klein Jabalí, Buck
Meteoro, Buck Malevo, Klein Proteo, Buck Taita, Klein Tauro, INIA Torcaza,
presentaron mayor cantidad de HMW-Gs en el año 2, en concordancia con lo reportado
por Triboi et al. (2003) y Deng et al. (2008).
En cuanto a la cantidad de Gluteninas de bajo peso molecular, 8 de los
cultivares analizados (ACA 201, ACA  302, ACA 601, ACA 801, ACA 901, ACA 903,
Buck Baqueano y  Buck Malevo) presentaron significativamente mayor cantidad de
dichas proteínas en ambos tratamiento del año 2 con respecto al año 1. En ACA 303 y
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Klein Jabalí sucedió a la inversa (Tabla A.9- ANEXO). El cultivar Klein Proteo no
presentó diferencias significativas entre los años, comparando tratamientos
equivalentes, resultando estable en cantidad de LMW-Gs, ante cambios de temperatura
durante el llenado de los granos, pero si mostró diferencias significativas entre los
tratamientos, acumulando más cantidad de LMW-Gs en el tratamiento fertilizado en el
año 1, con respecto al tratamiento Control (Tabla A.9 – ANEXO). El resto de los
cultivares no presentó diferencias significativas ni entre tratamientos ni entre años.
Estos resultados coinciden con lo reportado por Liu et al. (2012) y Malik et al.
(2008) que mostraron un aumento diferencial en la cantidad de polímeros según la
composición proteica de cada cultivar.
La cantidad de Gliadinas fue mayor en el año 1 que en el año 2 en todos los
cultivares y en los dos tratamientos, en la mayoría de las mismas presentando
diferencias significativas, lo que concuerda con Gaido y Dubois (2008) y Southan y
MacRitchie (2006), quienes reportaron aumento en la cantidad de proteínas
monoméricas en cultivares que experimentaron temperaturas elevadas durante la etapa
de llenado (Tabla A. 10- ANEXO).
Como se mencionó anteriormente, no solo la cantidad de los distintos grupos
proteicos que conforman el gluten influyen en la calidad final de las harinas, sino que
las relaciones entre estas proteínas determinan que las masas tengan propiedades o
calidades aptas para fabricar distintos alimentos, por lo que resulta de suma importancia
analizar que sucede con las relaciones HMW-Gs/LMW-Gs y Glu/Gli en cultivares que
exploran distintas condiciones ambientales durante el llenado de los granos.
Con respecto a la relación HMW-Gs/LMW-GS, Buck Taita presentó mayor
relación en el año 2 que en el año 1 en ambos tratamientos y en el año 2 fue mayor en el
tratamiento Control que en N. En los cultivares Buck 75 Aniversario y ACA 303 solo
fue mayor significativamente en el tratamiento N del segundo año, con respecto a
ambos tratamientos del año 1; en ACA 303 fue también mayor la relación HMW-
Gs/LMW-Gs en el tratamiento fertilizado que en el Control del año 2. Lo mismo
sucedió en el tratamiento Control del año 2 en el cultivar Klein Gavilán (Tabla A.11-
ANEXO).
Dentro del año 1, los cultivares ACA 601, Buck Baqueano, BIOINTA 1004 y
Klein Carpincho presentaron una mayor relación HMW-Gs/LMW-Gs en el tratamiento
fertilizado. En el resto de los cultivares no hubo diferencias significativas ni entre los
tratamientos ni entre los años.
Con referencia a la relación Glu/Gli, los cultivares ACA 303, ACA 601, ACA
801, ACA 901, Buck Baqueano, Klein Gavilán, Klein Carpincho, Klein Guerrero, Buck
Malevo y  Klein Proteo, mostraron una relación más elevada en el año 2 que el año 1, lo
cual concuerda con Blumenthal et al. (1998), quienes demostraron que ante estrés
térmico la síntesis de Gli continúa aumentando a lo largo de la etapa de llenado de
granos, en tanto que la síntesis de Glu disminuye (Tabla 3. 10 - ANEXO). En
contraposición con los cultivares anteriores, el cultivar BIOINTA 1004 presentó una
mayor relación  Glu/Gli en el año 1 con respecto al año 2, lo que discrepa con lo
reportado por Blumenthal et al. (1998).
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Por su parte los cultivares BIOINTA 2002, BIOINTA 2003, BIOINTA 3004,
Buck Taita, Buck 75 aniversario, Buck Meteoro e INIA Torcaza no presentaron
cambios en la relación  Glu/Gli ni entre tratamientos ni entre años.
3.3.5 Calidad  de las harinas
En la Tabla 3.6 se muestra la influencia de cada fuente de variación (F.V),  sobre
el porcentaje de proteínas y peso de mil granos. Se puede observar que el porcentaje de
proteínas fue afectado principalmente por el tratamiento de fertilización, la variedad y el
año. En cambio, el peso de mil granos fue afectado en primera medida por el año, la
variedad y la interacción Variedad x Año.
Las interacciones Var. x Trat. Fert. y Var. x Trat. Fert. x Año resultaron no
significativas para las dos variables analizadas.
Tabla 3. 6: Porcentaje de explicación (%) y nivel de significancia (NSig.) de las
fuentes de variación (F. V) de las variables: Porcentaje de proteínas (%P) y Peso de
mil granos (P1000).
%P P1000
R2=0,75 C.V=9,30 R2=0,89 C.V=8.84
F.V % Nsig. % Nsig.
Variedad 23,06 *** 22,53 ***
Trat. Fertilización 48,16 *** 1,93 ***
Año 9,37 *** 53,75 ***
Var x Trat. Fert. 4,57 NS 0,89 NS
Var x Año 9,25 *** 16,94 ***
Trat. Fert. x Año 1,61 ** 0,87 ***
Var x Trat. Fert. x Año 3,91 NS 1,68 NS
R2 indica el ajuste del modelo. CV indica el coeficiente de variación. Los
asteriscos *, ** y *** indican el nivel de significancia al 0,1, 0,05 y 0,01 y NS significa
no significativo para los factores: Cultivar, Tratamiento de fertilización y Año, y las
interacciones Cv. x Trat. Fert., Cv. x Año, Trat. Fert. X Año y Cv. x Trat. Fert. x Año.
El porcentaje de proteínas promedio de los granos (%P) de todos los cultivares
analizados fue mayor en el tratamiento Nitrógeno que en el tratamiento Control en los
dos años de ensayo y a su vez fue mayor en el año 1 que en el año 2. Esto fue inverso a
lo encontrado en el promedio de Peso de mil granos (P1000), que fue mayor en el año 2
con respecto al año 1 (Tabla 3. 7).
Esta relación negativa entre %P y P1000 coincide con lo reportado por Dupont y
Altenbach (2003) y DuPont et al. (2006), que demostraron el efecto diferencial de las
temperaturas sobre la deposición de proteínas y almidón en los granos ante períodos de
elevadas temperaturas. De acuerdo con Faroq et al. (2011), el tamaño de los granos es
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más afectado por la temperatura que la cantidad de N y por lo tanto, el contenido de
proteínas en grano está inversamente relacionado con el tamaño del mismo.
Tabla 3. 7: Promedio de Porcentaje de proteínas (%P) y peso de mil granos
(P1000) de los cultivares analizados para los tratamientos Control (C) y Nitrógeno (N)
en los años 2008 (Año 1) y 2009 (Año 2).
%P P1000 (gr)
C N C N
Año 1 12,43 c 15,27       a 27,26       b 24,78        c
Año 2 11,81           d 13,78       b 35,95       a 35,36        a
El análisis de la varianza del porcentaje de proteínas se realizó sobre datos
transformados a raíz cuadrada. Test de comparación de medias Fisher α=0,05.
Con respecto a la calidad reológica de las masas medida a través del Alveograma
de Chopin, todos los parámetros analizados: W o fuerza panadera, P o tenacidad, L o
extensibilidad y P/L o relación de equilibrio, presentaron diferencias significativas para
los factores principales Cultivar, Tratamiento de fertilización y Año (Tabla 3.8). El
parámetro W también presentó diferencias significativas para las interacciones Cultivar
x Tratamiento de fertilización, Cultivar x Año y Cultivar x Tratamiento de fertilización
x  Año, aunque los cultivares y los tratamientos de fertilización fueron las fuentes de
variación que más influyeron en las diferencias en fuerza panadera.
Tabla 3.8: Porcentaje de explicación (%) y Nivel de significancia (NSig.) de las
fuentes de variación (F.V) de las variables W, P, L y P/L.
W P L P/L
R2=
0,82
C.V=
15,94
R2=
0,83
C.V=
9,14
R2=
0,78
C.V=
21,17
R2=
0,78
C.V=
31,14
F.V % Nsig. % Nsig. % Nsig. % Nsig.
Cultivar (Cv.) 43,2 *** 57,2 *** 56,7 *** 58,8 ***
Trat. de
Fertilización
(Trat. fert.) 25,1 *** 5,6 *** 9,9 *** 2,5 ***
Año 7,6 *** 1,6 ** 0,6 * 1,1 **
Cv. x Trat. fert. 6,3 *** 9,8 *** 6,4 *** 4,9 *
Cv. x Año 11,8 *** 20,1 *** 22,8 *** 30,4 ***
Trat. Fert. X
Año 0,41 ** 0,17 NS 0 NS 0 NS
Cv. x Trat. fert.
x Año 5,5 *** 4,5 ** 2,9 NS 2,3 NS
R2 indica el ajuste del modelo. CV indica el coeficiente de variación. Los
asteriscos *, ** y *** indican el nivel de significancia al 0,1, 0,05 y 0,01 y NS significa
no significativo para los factores: Cultivar, Tratamiento de fertilización y Año, y las
interacciones Cv.  x Trat. Fert., Cv. x Año y Cv. x Trat. Fert. x Año.
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El parámetro P del alveograma de Chopin presentó diferencias significativas
para las interacciones analizadas, excepto Trat. Fert. x Año, y los mayores porcentajes
de explicación de la suma de cuadrados se pudieron atribuir a los cultivares y a la
interacción Cultivar x Año.
En el caso de L, las interacciones Tratamiento de Fertilización x Año y Cultivar
x Tratamiento de fertilización x Año no resultaron significativas, en tanto que Cultivar x
Tratamiento de  fertilización y Cultivar x Año si lo fueron. Las fuentes de variación que
explicaron el mayor porcentaje de la suma de cuadrados fueron el Cultivar y la
interacción Cultivar x Año.
Con respecto al equilibrio de las masas o relación P/L, las interacciones de
factores que resultaron significativas fueron Cultivar x Tratamiento de Fertilización y
Cultivar x Año, esta última junto con los cultivares fueron las fuentes de variación que
presentaron el mayor porcentaje de explicación de dicho variable.
De los 26 cultivares en estudio, Buck 75 Aniversario, ACA 303, ACA 304, ACA
315, ACA 901, Buck Baqueano, BIOINTA 2003, Klein Carpincho, Klein Guerrero,
Klein Jabalí, Buck Malevo, Buck Taita y Klein Tauro tuvieron mayores valores de W en
el año 1 que en el año 2, dentro de cada tratamiento, alcanzando en alguno de ellos
diferencias significativas. Esto coincide con lo reportado en por Wrigley (2005), que
relacionó los progresivos aumentos en la fuerza de las masas de los trigos con los
aumentos de temperatura media diaria, entre 15ºC y 35ºC, durante el período de llenado
de los granos. En el caso de ACA 601 ocurrió a la inversa.
Los cultivares ACA 302, ACA 801, ACA 903, BIOINTA 1003, BIOINTA 1004,
BIOINTA 2002, Klein Gavilán, Buck Meteoro, Klein Proteo y INIA Torcaza no
presentaron cambios significativos dentro de cada tratamiento entre años en el
parámetro W, siendo por lo tanto los cultivares que resultaron más estables en fuerza
panadera ante períodos de estrés térmico durante llenado (Tabla A. 13-ANEXO). Esta
información podría ser útil para la selección de genotipos en años/ zonas con
probabilidad de elevadas temperaturas en la etapa de llenado de granos y también para
tener en cuenta en  los programas de mejoramiento.
En todos los cultivares y en los dos años, W fue mayor, aunque no siempre con
diferencias significativas, en el tratamiento N que en el tratamiento Control (Figura 3.4,
Tabla A.13 - ANEXO), coincidiendo con Fuertes- Mendizabal et al. (2010), quienes
demostraron que la fertilización nitrogenada aumentó la fuerza de la masa debido al
aumento de la cantidad de proteínas en los granos.
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Figura 3.4: Alveogramas correspondientes al cultivar ACA 201 en el año 2008. a) Tratamiento Control y b) Tratamiento
Nitrógeno.  En la figura se muestran los valores de los parámetros alveográficos correspondientes.
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En estos resultados el aumento de W es atribuible al aumento  de la
extensibilidad (R2 de la regresión W-L= 0,63) ya que el valor de fuerza de la masa
corresponde a la integral de la tenacidad (P) y la extensibilidad (L)  y un aumento
significativo en cualquiera de estos dos parámetros incide  incrementando W, aunque
con diferencias en la forma del alveograma, debido a diferentes relaciones P/L. (Tabla
3.9, Tabla A.14-ANEXO)
Tabla 3. 9: Promedio de W, P, L y P/L para los Tratamientos Control (C) y
Nitrógeno (N) en los años: 2008 (1) y 2009 (2).
W P L P/L
Añ
o
C N C N C N C N
1 352,09c 473,16a 151,56b 161,21a 55,98c 70,72a 3,08ab 2,62c
2 306,70d 400,28b 143,23c 157,02a 55,06c 65,54b 3,37a 2,93b
Test de comparación de medias Fisher α=0,05.
El aumento de L en el año con elevadas temperaturas durante el llenado (Tabla
3.9), coincide con lo reportado por Cuniberti (2000), que comparó trigos argentinos de
varios años con y sin estrés calórico (temperaturas por encima de 30 ºC) e hídrico
(humedad relativa ambiente inferior al 40%), y concluyó que en condiciones de estrés se
produjeron masas con mayor extensibilidad y menor tenacidad, que dieron una menor
relación P/L.
El aumento del promedio de extensibilidad de las masas (L) tuvo similar
respuesta a la del promedio de la cantidad de Gli, siendo superior en el año con mayores
temperaturas durante el llenado (Año 1) (Tabla 3.9), lo que fue esperable ya que son las
proteínas monoméricas las  determinantes de la extensibilidad de las masas.
3.3.6 Relación calidad y composición del gluten
Se realizó un análisis de componentes principales (ACP) incluyendo variables de
la composición proteica: relación HMW-Gs/LMW-Gs y relación Glu/Gli y los
parámetros alveográficos: P, L y W que logró explicar el 66,8% de la variación
observada. (Figura 3.5)
Los parámetros del análisis se clasificaron por patrón proteico y por año, ya que
la interacción Cultivar x Año fue la interacción que mejor pudo explicar las diferencias
en la calidad reológica de las masas, resultando significativa en todos los casos (Tabla
3.8).  La componente principal 1 (CP1) explicó el 42,9% de la variación y se conformó
por HMW-Gs/LMW-Gs (+), L (+) y W (+), en tanto que la componente principal 2
(CP2) explicó el 23,9% de la variación y se conformó por la relación Glu/Gli (+) y P (-).
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Figura 3.5: Biplot de componentes principales basado en las relaciones HMW-Gs/LMW-GS, Glu/Gli y los parámetros
alveográficos: P, L y W,   clasificado por patrón de proteínas del gluten (HMW-Gs, LMW-Gs, Gli) y Año (1: 2008 y 2: 2009).
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En la Figura 3.5 se observa la relación positiva entre la relación HMW-
Gs/LMW-Gs, W y L, y la relación negativa entre Glu/Gli y P. Con respecto a la
composición proteica, la combinación de patrones (HMW-Gs, LMW-Gs, Gli): 5, 32, CS
en los dos años analizados se ubicó en la zona del gráfico con mayores valores de L y
W, por lo que la mencionada composición resultó estable entre años para dichos
atributos, en tanto que el mismo patrón de HMW-Gs (Nº5) e igual tipo de Gli (CS), pero
asociados con el patrón de LMW-Gs Nº 18 en el año 2 se ubicó  en una zona de valores
intermedios de W y L, mientras que en el año 1 se ubicó en la zona de altos valores de
dichos parámetros, por lo tanto la mencionada composición resultó más inestable entre
años.
La combinación proteica (HMW-Gs, LMW-Gs, Gli): 5, 12, CNN en los dos
años se ubicó en la zona del gráfico correspondiente a mayores valores de L, es decir
que serían masas más extensibles. En cambio las misma combinación de HMW-Gs y
tipo de Gli, asociados a el patrón de LMW-Gs Nº10, se presentó en el año de
temperaturas más elevadas (Año 1) en la zona de valores medios de L, y en el Año 2 se
ubicó en el sector de mayores valores de P. Es decir que en este caso el patrón de
LMW-Gs Nº 10 estaría presente en cultivares más inestables ante cambios en las
temperaturas durante el llenado, resultando en masas más tenaces.
En el caso del patrón proteico (HMW-Gs, LMW-Gs, Gli): 5, 3, CNN se ubicó en
el mismo cuadrante del gráfico en los dos años, aunque en el año 2 tendría mayores
valores de P, a la inversa de lo observado en el caso anterior (Patrón HMW-Gs, LMW-
Gs, Gli: 5, 10, CNN), probablemente debido a la presencia del patrón de LMW-Gs Nº 3.
El patrón proteico de HMW-Gs Nº 3 y tipo de Gli CS, asociado con los patrones
de LMW-Gs Nº 22, 13 y 5, en el año 2 se ubicaron en el gráfico en la zona de mayor
relación Glu/Gli, por lo que se puede inferir que años con elevadas temperaturas durante
llenado de granos aumentaría la relación proteínas poliméricas/monoméricas de dichos
patrones proteicos, mientras que los mismos patrones en el año 1 se presentaron en el
sector de altos valores de P.
La combinación proteica (HMW-Gs, Gli): 8, CS resultó más estable en valores
medios de P entre años asociada con el patrón de LMW-Gs Nº 35 que con el patrón de
LMW-Gs Nº 3. Éste último generó en el año 1 masas más tenaces. La misma
combinación también presentó diferencias asociada al patrón de LMW-Gs Nº 10.
La combinación (HMW-Gs, LMW-Gs, Gli): 7,16, CS se ubicó en los dos años
muy cerca en el gráfico, lo que implicaría cierta estabilidad de los parámetros entre
años. En cambio, la misma combinación de HMW-Gs y tipo de Gli (7 y CS) asociadas
con el patrón de LMW Nº 5 y Nº 2 resultaron más inestables ante elevadas temperaturas
durante el llenado de los granos, por eso se ubican dichas combinaciones en distintas
zonas del gráfico.
Como conclusión de este capítulo, se puede destacar que el genotipo fue el
principal factor que influyó sobre la cantidad de los distintos grupos proteicos que
conforman el gluten (Tabla 3.3), aunque la fertilización nitrogenada también resultó
tener un efecto significativo sobre cada grupo de proteínas, al igual que el año. A su
vez, las relaciones HMW-Gs/LMW-Gs y Glu/Gli fueron mayores en promedio para los
cultivares en el año 2009 que el año 2008, excepto en el tratamiento fertilizado en el año
2008, donde las condiciones exploradas por el cultivo en la etapa de llenado resultaron
en una relación HMW-Gs/LMW-Gs similar a la del año 2009 (Tabla 3.5).
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Tanto la influencia del tratamiento de fertilización como del año sobre los
balances entre los grupos proteicos se vieron también reflejados en la calidad reológica
de las masas, ya que dichos factores afectaron todos los parámetros alveográficos, sobre
todo la fuerza panadera o W (Tabla 3.8), aunque dicha incidencia alcanzó diferente
magnitud según la combinación proteica que presentó el gluten (Figura 3.5).
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CAPÍTULO Nº 4: DISCUSIÓN GENERAL
4.1 Patrones de Gluteninas de alto (HMW-Gs) y bajo peso molecular (LMW-Gs) y
su relación con la calidad intrínseca de las harinas
Como primer análisis de esta tesis se relevaron alelos de Gluteninas de alto peso
molecular (HMW-Gs) y patrones de gluteninas de bajo peso molecular (LMW-Gs) que
componen el gluten, en Cultivares argentinos de uso corriente en nuestro país y se
estimó la variabilidad genética presente.
Se pudo observar en el cálculo del Índice de variación genética (H) (Tabla 2.6-
Ver cap. Nº2) que la variabilidad alélica de HMW-Gs resultó menor a la reportada en
trabajos anteriores (Lerner et al., 2009), debido posiblemente a que la presión de
selección de los programas de mejoramiento de trigo pan en los últimos años ha
favorecido la predominancia de alelos de conocida y buena calidad, como por ejemplo
los alelos: 2*, los pares 7+9/7+8 y 7+8*, y el par 5+10, para los loci Glu-A1, Glu-B1 y
Glu-D1 respectivamente.
Teniendo en cuenta las frecuencias analizadas, y comparadas con las frecuencias
de HMW-Gs más abundantes en harinas de distintas partes del mundo, la colección de
trigo pan analizada en esta tesis resultó similar a las harinas provenientes de trigos
canadienses o rumanos en el locus Glu-A1, debido a la predominancia de la subunidad
2* (Glu-A1b); semejante a la frecuencia de las subunidades 7+9 (Glu-B1c) de las
harinas de Hungría y Bulgaria; con similar frecuencia del par 7+8 (Glu-B1b) que la
colección proveniente de USA; con Japón, Canadá, Irán, Australia y la colección
estudiada fueron las únicas que presentaron la subunidad 7 sobre-expresada (Glu-B1al);
debido a la elevada frecuencia del par de subunidades 5+10 (Glu-D1d) se ubicó en el
primer lugar, seguida por Rumania y Ucrania (Tabla 4.1) (Jin et al., 2011).
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Tabla 4.1: Colecciones de trigo pan de distintos orígenes, incluyendo el set de los 74 cultivares analizados en esta tesis (C. Tesis), con
las frecuencias (%) de los alelos de HMW-Gs más predominantes en la colección estudiada (Jin et al., 2011).
Origen Glu- A1 2* Origen Glu-B1 7+8* Origen Glu-B1 7+8 Origen Glu-B1 7+9 Origen Glu-D1 5+10
Canadá 83,3 Japón 30,0 Rumania 62,5 Austria 100,0 C. Tesis 97,3
Rumania 91,7 Canadá 25,0 Japón 60,0 Rusia 72,2 Rumania 95,8
C. Tesis 72,9 Irán 20,0 Irán 46,7 Serbia 72,7 Ucrania 92,3
Rusia 72,2 C. Tesis 13,51 Hungría 40,0 Hungría 60,0 Hungría 90,0
Chile 22,0 Australia 4,1 Australia 35,6 Bulgaria 53,3 Rusia 88,9
China 20,4 - - C. Tesis 18,92 C. Tesis 51,35 Irán 26,7
Alemania 1,3 - - USA 16,5 Chile 14,6 Japón 10,0
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La composición de alelos mencionada resultó en la conformación de 12
combinaciones de HMW-Gs (GluA1, GluB1 y GluD1) entre los 74 Cultivares
analizados. (Tabla 2. 7-Ver cap. Nº 2). Esta escasa variabilidad concuerda con lo
reportado por diferentes autores con respecto al perfil de HMW-Gs de colecciones de
distintas partes del mundo, como es el caso de Bradova y Stockova (2010), Martinez-
Cruz et al. (2010) y Tabasum et al. (2011).
La caracterización permitió también el cálculo del valor de Score Glu 1 (Payne,
1987) basado en la composición de HMW-Gs y corregido por la presencia de la
traslocación 1BL/1RS, y se observó que el 36,49% de los cultivares obtuvieron un valor
de 10 puntos, es decir el puntaje máximo. Al ser el mencionado grupo proteico el más
conocido en la actualidad y también reconocida su influencia favorable sobre la calidad
del gluten con buenas propiedades para la industria, estos resultados implicarían que el
mejoramiento de trigo en nuestro país fue evolucionando a través de los años hacia
cultivares con buena calidad de gluten, desde el punto de vista de la composición de
HMW-Gs.
Con respecto a la calidad de las harinas analizadas en comparación con las harinas
de otros orígenes según la composición de HMW-Gs más frecuentes, el set de cultivares
utilizados en esta tesis, con las colecciones de Canadá, Rusia, Hungría, Bulgaria,
México, Noruega, Turquía y USA (todas con 9 puntos según el score de Payne, 1987)
se ubicó entre las de mejor calidad y solo debajo de la colección de Rumania
(Score=10).  Cabe destacar también que de las mencionadas, solo las colecciones de
Argentina y Canadá presentaron el alelo Glu-B1al, que como se mencionó
anteriormente representa un aporte positivo a la calidad de las masas, no tenido en
cuenta en el score (Tabla 4.1).
Apoyando esta teoría, muchos de los cultivares analizados presentaron en su
composición el alelo GluB1al, que implica la sobre-expresión de la subunidad 7, que
como es sabido representa una aporte positivo a la calidad de las harinas (Marchylo et
al., 1992) que no ha sido contemplado en el Score de Payne (1987).
A pesar de la importancia de obtener buena calidad de las harinas favorables
para la industria, el principal objetivo de la mayoría de los programas de mejoramiento
de trigo pan durante el último siglo en varios países del mundo, incluido el nuestro,
apuntó históricamente a aumentar los rendimientos (Sanchez- García et al., 2015;
Miralles y Gonzalez, 2009), lo que implica en cierta forma añadir no sólo genes que
controlen rendimiento o sus componentes, sino también resistencias a enfermedades a
las líneas en desarrollo. Esto explicaría la frecuente incorporación de genes del centeno
al genoma de trigo (traslocación 1BL/RS) en los cultivares utilizados en esta
investigación, provenientes de distintos criaderos de semillas y que son de amplia
utilización en nuestro país, a pesar que es conocido que dicha introgresión representa
una disminución en la calidad de las masas (Martinez Cruz et al., 2011).
Aunque las HMW-Gs constituyen el grupo proteico del gluten más estudiado
hasta el momento, por sí solo no alcanza para explicar la calidad de las harinas, ya que
según lo demostrado en el capítulo Nº2 cultivares con la misma composición de HMW-
Gs tuvieron un amplio rango de valores fuerza de gluten, medida a través Test de
sedimentación (Tabla 2.10- Ver cap. Nº2), lo que demostró que la calidad de las harinas
no estuvo determinada solo por dicho grupo proteico, sino que fue influenciada también
por las LMW-Gs y las Gliadinas (Gli), en concordancia con lo reportado por Flaete y
Uhlen (2003).
Con respecto a las LMW-Gs  de la colección investigada, se pudo establecer la
gran diversidad de los perfiles proteicos, encontrando 42 patrones diferentes,
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representando la posibilidad para los mejoradores de utilizar este grupo proteico como
fuente de variabilidad para ser utilizada en programas de mejoramiento de trigo
apuntando a obtener masas con características determinadas de calidad, debido a la
mayor variabilidad existente en comparación con las HMW-Gs.
Al ser las LMW-Gs el grupo proteico del gluten menos dilucidado hasta el
momento debido a su heterogeneidad y complejidad (D’Ovidio y Masci, 2004, Martinez
Cruz, 2010) la identificación de los distintos perfiles electroforéticos de los cultivares
argentinos actuales reflejada en esta tesis representa un aporte al conocimiento sobre el
tema.
Además, sin ser el objetivo de esta tesis, se pudieron identificar en el capítulo
Nº2 (Figuras 2.15, 2.16, 2.17, 2.18 y 2.19), algunos alelos de LMW-Gs de los cultivares
argentinos, gracias a la comparación con cultivares aportados por el International
collaboration for unifying Glu- 3 nomenclature systems in common wheat como
patrones alélicos, y a la asociación de determinadas LMW-Gs con subunidades de Gli,
debido a su herencia conjunta, según indicara Metakovsky et al. (1990), (Figura 2.8-
Ver cap. Nº 2).
Para el posterior análisis, se agruparon los cultivares según su composición de
HMW-Gs, y resultó que cultivares que presentaron igual composición de HMW-Gs
pero distinto patrón de LMW-Gs, generaron distinto volumen de sedimentación medido
a través de SDSS, test que correlaciona fuertemente con la fuerza del gluten y es
ampliamente utilizado para predecir la calidad de la harina de las líneas de trigo en
etapas tempranas de programas de mejoramiento, gracias a la pequeña cantidad de
harina utilizada y al sencillo procedimiento (Si et al., 2013), (Tabla 2.10- Ver cap Nº2).
Así por ejemplo, se observó dentro del patrón de HMW-Gs Nº 2 (Glu-A1a, Glu-
B1al, Glu-D1d) que el patrón de LMW-Gs Nº 20 presentó el alelo Glu-B3g y obtuvo un
volumen de sedimentación en SDS de 95,78mm, en coincidencia con lo reportado por
Bonafede et al. (2015), quienes reportaron valores elevados de fuerza de gluten en
líneas isogénicas del cultivar ProINTA Imperial, con igual composición de HMW-Gs
que la mencionada y el alelo Glu-B3g.
Además, dentro de la composición de HMW-Gs Nº1 (Glu-A1a, Glu-B1b, Glu-
D1d), con score de calidad 10 (Payne, 1987), el patrón de LMW-Gs Nº2 con el alelo
Glu-B3b, presentó mayor volumen de sedimentación que el patrón de LMW-Gs Nº15
con el alelo Glu-B3h (Tabla 2.10). Pero no se evidenciaron estas diferencias dentro del
patrón de HMW-Gs Nº7 (Glu-A1b, Glu-B1c, Glu-D1d), donde tanto los patrones de
LMW-Gs Nº24 y 38, portadores del alelo Glu-B3b, y los patrones de LMW-Gs Nº 11 y
26, ambos con el alelo Glu-B3h, obtuvieron aproximadamente iguales volúmenes de
sedimentación.
Por su parte, dentro del patrón de HMW-Gs Nº3 (Glu-A1a, Glu-B1c, Glu-D1d),
el patrón de LMW-Gs Nº14, que incluyó el alelo nulo Glu-A3e, presentó el volumen de
sedimentación más bajo de la colección analizada (54mm), en concordancia con
Bonafede et al. (2015), quienes encontraron que dicho alelo presentó baja fuerza gluten.
Finalmente en esta sección se corroboró la influencia de las distintas
combinaciones de patrones de LMW-Gs con distintos alelos del loci Glu 1 y diferente
tipo Gli, sobre la calidad del gluten de cultivares argentinos de trigo pan, cumpliendo
así con uno de los objetivos de esta investigación, el cual planteaba analizar el efecto
sobre la calidad de harinas de los patrones de LMW-Gs con diferente fondo genético.
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4.2 Influencia de la fertilización nitrogenada y distintos años sobre la cantidad de
proteínas del gluten
Del análisis de los 26 cultivares de trigo pan estudiados en los años 2008 y 2009,
se pudieron identificar 8 distintas combinaciones proteicas de HMW-Gs (Tabla 3.2–
Ver cap. Nº3), siendo mayor la variabilidad, como era de esperarse según lo encontrado
en el capítulo anterior, en la cantidad de combinaciones de LMW-Gs (15 patrones), en
concordancia por distintos autores (Jin et al., 2011; Liu et al., 2010).
A su vez, se evidenciaron efectos de distintos niveles de fertilización
nitrogenada (con y sin el agregado de N-Urea) y de varios días de elevadas temperaturas
durante el llenados de los granos (durante el año 2008), sobre las cantidades de los
distintos grupos proteicos, en concordancia con lo reportado oportunamente por
Southan y MacRitchie (2006) y DuPont et al. (2003 y 2006).
Los factores analizados, Cultivar, Tratamiento de fertilización (Control y
Nitrógeno) y Año (Año 2008 y Año 2009) presentaron diferencias significativas para
las cantidades de los tres grupos proteicos que componen el gluten, al igual que la
interacción Cultivar x Año, mientras que las interacciones Cultivar x Trat. de
fertilización y Cultivar x Trat. de fertilización x Año solo lo fueron para las Gli y
LMW-Gs (Tabla 3.3– Ver cap. Nº3).
Se pudo observar que el promedio de la cantidad de Gli de los 26 cultivares
estudiados fue significativamente mayor en el año con elevadas temperaturas (Año 1:
2008) con respecto al año con temperaturas más moderadas durante el llenado de los
granos (Año 2: 2009), para los dos tratamientos de fertilización , C y N (Tabla 3.4- Ver
cap. Nº3), debido a que las Gli comienzan a depositarse más temprano durante esta
etapa que las proteínas poliméricas, y continúan acumulándose aún con elevadas
temperaturas, mientras que la deposición de gluteninas se detiene, por lo que el
promedio de la cantidad de las proteínas poliméricas resultó significativamente mayor
en el año 2 que en el año 1, de acuerdo con Blumenthal et al.  (1994) y Deng et al.
(2008).
También en promedio, se encontraron mayores cantidades de proteínas
monoméricas en el tratamiento con agregado de fertilizante con respecto al tratamiento
Control, en los dos años (Tabla 3.4- Ver cap Nº3), de acuerdo con lo informado por
Southan y MacRitchie (2006), quienes reportaron que ante el agregado de N la síntesis
de Gli aumenta a mayor tasa que la síntesis de Glu.
La misma respuesta tuvieron las HMW-Gs y LMW-Gs, cuya cantidad aumentó,
en promedio, en el tratamiento con el agregado de N, con respecto al tratamiento
Control en los dos años analizados, excepto para el caso de las LMW-Gs en el año1,
que no presentaron diferencias significativas entre los dos tratamientos de fertilización
(Tabla 3.4- Ver cap. Nº3). Esto se podría explicar observando la Tabla 3.3 (Ver cap.
Nº3), donde se refleja el bajo aporte de la Fuente de variación “Tratamiento de
fertilización” a la Suma de cuadrados (0,4%), en tanto que sí representa un mayor
porcentaje de explicación la interacción Cultivar x Tratamiento de fertilización y
Cultivar x Tratamiento de fertilización  x Año, es decir que el aporte de Urea en este
caso afectaría de forma diferencial la cantidad de LMW-Gs según el perfil proteico del
cultivar y las temperaturas exploradas durante el llenado de los granos.
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El efecto del agregado de N en todos los casos analizados tuvo la misma
tendencia de aumento sobre todos los grupos proteicos y sus relaciones, con respecto al
tratamiento Control.
Sí se observaron cambios en el tipo y/o en la magnitud de la respuesta de la
cantidad de los distintos grupos proteicos en el año con elevadas temperaturas, entre los
cultivares, aunque dichos cambios no pudieron ser atribuidos fehacientemente a la
diferente composición proteica del gluten, ya que se observaron en algunos casos
cambios significativos cuantitativos de los grupos proteicos, entre los distintos factores
analizados, aún para cultivares con el mismo patrón proteico (Ejemplo: ACA 901 y
BIOINTA 1003, Tabla 3.6- Ver ANEXO).
Estos cambios en las cantidades de los distintos grupos proteicos trajeron como
consecuencia cambios en las relaciones: Glu/Gli y HMW-Gs/LMW-Gs, que tienen
influencia directa sobre la calidad panadera. (Peña, 2002)
En un posterior análisis, se agruparon los cultivares según sus patrones de
HMW-Gs (similar a la agrupación realizada para el capítulo Nº2) y se observaron
distintas respuesta en los cultivares según el patrón de LMW-Gs presente, por ejemplo
el patrón de HMW-Gs Nº 5 y Gli tipo CNN, combinados con el patrón de LMW-Gs Nº
12 se presentó en los dos años (1 y 2) con altos valores de relación HMW-Gs/LMW-Gs,
en cambio no sucedió igual para el mismo patrón de HMW-Gs y tipo de Gli (patrón Nº
5 y CNN) asociados con los patrones de LMW-Gs Nº 3 y 10  (Figura 3.5- Ver cap. Nº
3).
Contrariamente, distintos patrones de LMW-Gs, asociados con las mismas
HMW-Gs e igual tipo de Gli tuvieron el mismo tipo de respuesta en un año con
temperaturas moderadas durante el llenado de los granos (Año 2), tal es el caso de los
patrones de LMW-Gs Nº 5, 13 y 22 asociados con la combinación de HMW-Gs Nº 3 y
Gli tipo CS, que en el año 2 desarrollaron una mayor relación Glu/Gli que en el año 1,
en concordancia con lo encontrado por Castro et al. (2007) en uno de los seis cultivares
analizados. Por otro lado, el patrón de LMW-Gs Nº 8, asociado con el mismo patrón de
HMW-Gs (patrón Nº 3) pero en este caso con Gli tipo CNN, no presentó un
comportamiento tan marcado como en el caso anterior (Figura 3.5- Ver cap. Nº 3).
Todo lo mencionado, además de los resultados obtenidos en el cap. Nº 3, podrían
considerarse aportes al conocimiento sobre el efecto de distintas condiciones
ambientales (Disponibilidad de N y elevadas temperaturas) durante el llenado de los
granos, sobre los distintos patrones proteicos del gluten, que fuera planteado
oportunamente en los objetivos de este trabajo.
4.3 Influencia de fertilización nitrogenada y elevadas temperaturas durante el
llenado de los granos sobre valores reológicos de las masas
Como es ampliamente conocido, las propiedades viscoelásticas de las masas de
trigo pan se deben en gran parte a la composición proteica del grano (Peña, 2002), por
lo que cambios en las características reológicas de las masas se pudieron asociar  a los
cambios en las cantidades de ciertas proteínas del gluten o a las relaciones entre ellas.
Esto se evidenció, por ejemplo, en el aumento en promedio de la extensibilidad
de las masas (L)  ante el agregado de N y en el año 2, con elevadas temperaturas durante
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el llenado (Tabla 3.9- Ver cap Nº3), asociado a lo encontrado en las mismas condiciones
en la cantidad de Gli del grano (Tabla 3.4- Ver cap. Nº 3), principal grupo responsable
de dicha característica de las harinas.
Se pudo establecer también que en los ensayos a campo desarrollados para esta
investigación, los factores que más influencia tuvieron sobre los parámetros de calidad
industrial medidos a través del Alveógrafo de Chopin, fueron el cultivar y los
Tratamientos de fertilización (Control y Nitrógeno) para el caso de la fuerza panadera
(W), en tanto que fueron el Cultivar y la interacción Cultivar x Año para la tenacidad
(P), la extensibilidad (L) y la relación de equilibrio (P/L) (Tabla 3.8- Ver cap Nº3),
similar a lo encontrado por Kaya y Akcura (2014) que reportaron la gran influencia del
factor genotipo sobre parámetros de calidad de las masas.
Es decir que resulta de vital importancia la elección del genotipo, en lo que a
composición proteica del gluten se refiere, sobre todo si el objetivo de producción es la
obtención de grano de buena calidad panadera, además por supuesto de las condiciones
ambientales exploradas por el cultivo, y la interacción G x A.
Estos resultados aportan conocimiento sobre el efecto de distintas condiciones
ambientales (Disponibilidad de N y elevadas temperaturas) sobre la calidad desde el
punto de vista de  las relaciones proteicas  y la calidad de uso final o reología de las
masas, hasta el momento no analizadas en su conjunto en cultivares argentinos de trigo
pan utilizados corrientemente en nuestro país, con diferentes composiciones de gluten.
Esto representaría una herramienta más para la predicción de la calidad de las
harinas de distintos cultivares de trigo, teniendo en cuenta la tendencia al aumento de
las temperaturas durante el ciclo de los cultivos.
Es decir que en esta tesis lograron asociarse algunas respuestas en relaciones
proteicas del gluten y calidad de las masas, a ciertos patrones proteicos del gluten
(HMW-Gs, LMW-Gs y tipo de Gli) de cultivares argentinos de trigo pan, con dos
niveles de N y en dos años con temperaturas diferentes durante el llenado de los granos,
por lo que finalmente se aceptaron las hipótesis planteadas en la introducción.
4. 4 Conclusiones y perspectivas a futuro
Considerando los resultados obtenidos en esta tesis y la discusión precedente se
puede concluir que:
Existe variabilidad genética en la composición proteica de los cultivares
argentinos de trigo pan, factible de ser utilizada en los programas de mejoramiento,
principalmente en la fracción proteica correspondiente a las LMW-Gs. Se evidenció la
buena calidad de proteínas del gluten presentes en los cultivares actuales, a partir del
valor del score Glu-1 calculado según la composición de HMW-Gs y se observó la
presencia de otros factores que influyen de forma positiva sobre la calidad de las masas,
no contemplados por dicho score, como es la sobre-expresión de la banda 7 (Glu-B1al).
También se pudo comprobar la gran influencia que tuvo la combinación total de las
proteínas del gluten: HMW-Gs + LMW-Gs + Gli sobre la calidad intrínseca, medida a
través del volumen de sedimentación, más aún que un grupo proteico en particular.
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Coincidiendo con la bibliografía, se demostró también  el efecto del ambiente,
desde el punto de vista de la disponibilidad de N y las elevadas temperaturas durante el
llenado, sobre los diferentes grupos de proteínas del gluten y la calidad de las harinas.
Para la mayoría de los cultivares se observó un aumento en la cantidad de todos los
grupos proteicos ante el agregado de fertilizante nitrogenado y un incremento de la
fracción de Gli en el año con elevadas temperaturas. En concordancia con este
incremento se constató la respuesta de los cultivares en la extensibilidad de las masas
(L).
Sin embargo se observaron algunas diferencias en las respuestas mencionadas y
por ejemplo, cultivares con el mismo patrón proteico de LMW-Gs respondieron de
forma diferente en cuanto a cantidad de las fracciones proteicas y calidad, según el
tratamiento de fertilización y las temperaturas exploradas durante el llenado de los
granos. Esto avala que aunque las proteínas Glu y Gli son muy importantes como
determinantes de la formación del polímero del gluten, la reología de las masas está
influenciada por los factores ambientales y la interacción G x A, además de otros
componentes genéticos.
Una posibilidad para continuar ampliando el conocimiento sobre la calidad de
los cultivares argentinos, tanto desde el punto de vista de la composición del gluten
como de la calidad reológica, sería explorar la interacción Genotipo x Ambiente en
cultivares con calidad panadera determinada según los estándares de calidad vigentes en
nuestro país, es decir cultivares pertenecientes a los diferentes grupos de calidad
determinados por CONASE (GC1, GC2 y GC3), con  distinta combinaciones de HMW-
Gs, LMW-Gs y tipo de Gli.
Se podría analizar la influencia de otros factores ambientales posibles en
diferentes condiciones de producción (por ejemplo distintas dosis y forma de aplicación
de N y profundizar el conocimiento de otros nutrientes como S) y también la deposición
diferencial de los distintos grupos proteicos durante la etapa del llenado de granos, en
relación con la base genética de los cultivares de trigo.
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ANEXO 
 
Tabla A.1: Cultivares de trigo pan utilizados en el capítulo Nº 2, agrupados 
según el año en que fueron sembrados. 
  
Año Cultivares 
2005 ACA: 304, 601, 801, Cooperación Liquen;  Biointa: 1000, 2001, 3000; Buck: 
Aguará, Chacarero, Mejorpan; Klein: Castor, Capricornio, Flecha, Gavilán, 
Jabalí, Proteo, Tauro; Relmó Churrinche; INIA: Condor,  Torcaza. 
2006 ACA: 302, 303, 304, 315, 601, 901;  Biointa: 1000, 1001, 1002, 1003, 2001, 
2002, 3000, 3003, 3004; Buck: Aguará, Arriero, Malevo, Mejorpan, Norteño, 
Ranquel; Klein: Capricornio, Chajá, Flecha, Gavilán, Jabalí, Proteo, Tauro, 
Zorro; Relmó: Churrinche, Zorzal; INIA: Condor,  Torcaza. 
2009 ACA: 201, 202, 302, 303, 304, 315, 320, 601, 901, 903, 905;  Biointa: 1001, 
1003, 1004, 1006, 2002, 2003, 3003, 3004, 3005; Buck: 75 Aniversario, Agp 
Fast, Baqueano, Malevo, Meteoro, Norteño, Taita; DM Themix; SRM: 2331, 
2333, Nogal; Klein: Capricornio, Carpincho, Gavilán, Guerrero, Pantera, Proteo, 
Tauro.  
2011 ACA: 201, 304, 801; Biointa 1003, 2005; Buck: 55 Cl, 75 Aniversario, Agp 
Fast, Baqueano, Malevo, Meteoro, SY 100; BAT 102, 111, 112; DM Atlax, 
Arex; Klein: Carpincho, Gladiador, León, Nutria, Proteo, Yarará; Relmó: 
Centinela, Sirirí. 
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Tabla A.2: Datos de temperaturas máximas (T. Máx.), mínimas (T. Mín.), 
medias (T. Med.) y precipitaciones (PP) correspondientes a los meses de noviembre y 
diciembre del año 2005. 
Año 2005 
Noviembre Diciembre 
Día T. Máx. T.Mín T. Med. PP T. Máx. T.Mín T. Med. PP 
1 25,5 11,3 18,4   22,5 3,9 13,2   
2 29,4 9,2 19,3   23,6 4,2 13,9 1,6 
3 28,7 13,4 21,05 9,5 18,3 13,3 15,8 13,8 
4 17,6 8,6 13,1   22,4 8,2 15,3   
5 20 4 12   20,5 8,4 14,45   
6 18 -0,1 8,95   17 3 10   
7 21,8 1 11,4   22,7 3,3 13   
8 22,3 10,4 16,35   26,5 12,4 18   
9 24 4,2 14,1   25,7 3,5 19,6   
10 23,7 6,9 15,3   23,6 3,3 19,8   
11 27 5,9 16,45   25,5 4,2 20,1   
12 28,2 9,4 18,8   28,9 8,7 22,1   
13 24,5 12,4 18,45   27,7 9,7 20,8   
14 27,8 14,4 21,1 47,8 28,3 15,1 18,2   
15 25,2 13 19,1   25,1 16 21,7 0,1 
16 28,4 8 18,2   26,4 16,5 20,4   
17 28 12,6 20,3 0,7 27,9 5,2 21,6 16,4 
18 27,3 13,3 20,3   27,4 12,6 19,7   
19 27,3 14,4 20,85   22,4 4,9 17,6   
20 31,8 6,2 19 12 24 9,5 18,7   
21 29,1 17 23,05   31,7 13,5 20,8 0,4 
22 32,2 13,1 22,65 0,3 28 13,9 21,4   
23 24,2 17,5 20,85   24,5 8,9 16,3 0,7 
24 23,1 10,7 16,9   24,1 12,9 16,7   
25 29,5 11,7 20,6   30,5 9,9 19,5   
26 33,9 9,5 21,7 3,2 31,5 14,1 19,8   
27 24,2 17 20,6   33,1 18,2 16,9   
28 22 16,2 19,1 0,3 30,2 17,2 23,7   
29 14,8 11,1 12,95 5 32 13,6 22,8   
30 22,5 7,4 14,95   32,1 9,8 20,95   
31         33,5 17,9 25,7 0,8 
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Tabla A.3: Datos de temperaturas máximas (T. Máx.), mínimas (T. Mín.), 
medias (T. Med.) y precipitaciones (PP) correspondientes a los meses de noviembre y 
diciembre del año 2006. 
Año 2006 
Noviembre Diciembre 
Día T. Máx. T.Mín T. Med. PP T. Máx. T.Mín T. Med. PP 
1 23,5 8,1 15,8 1 28,5 15,1 21,8   
2 23,2 12,7 17,95   25,8 14,2 20   
3 19,3 7,1 13,2   22,2 10,7 16,45   
4 20,8 5,3 13,05 3 25,1 5,4 15,25   
5 17,1 11,4 14,25   25,3 6,3 15,8   
6 19,4 5,1 12,25   27,3 13,3 20,3   
7 18,6 0,7 9,65   28,7 7,2 17,95   
8 22,5 0,3 11,4   26 10,2 18,1   
9 25,5 6,1 15,8   30,3 10,3 20,3   
10 20,9 8,7 14,8   33,1 13,3 23,2   
11 23,9 7,2 15,55   33,1 16,7 24,9 5 
12 28,4 11,6 20   31,4 17,7 24,55   
13 30,8 7,1 18,95   32 17,3 24,65 48,5 
14 28,7 12,5 20,6 22,5 28,7 13,3 21   
15 22 15,5 18,75   26,4 14,4 20,4   
16 23,9 13,5 18,7   26,9 14,4 20,65 19,5 
17 17,9 6,5 12,2   28 16,6 22,3   
18 22 3,9 12,95   29,4 16,3 22,85   
19 25,7 8,2 16,95   29,2 15,5 22,35 17,5 
20 26,3 3,1 14,7   24,6 13,4 19   
21 26,6 10,9 18,75   26,1 11,4 18,75   
22 29,6 5,5 17,55 0,2 29 12 20,5   
23 27,1 13,1 20,1   27,2 17,9 22,55   
24 28,6 10,6 19,6   27,6 14,2 20,9 3,5 
25 25,7 11,4 18,55   25,2 14,7 19,95   
26 29,1 9,2 19,15   28,1 11 19,55   
27 18,3 8,5 13,4   26,9 14,4 20,65   
28 25,2 4,7 14,95 16,5 27,9 10,3 19,1   
29 28,5 10,7 19,6   32,5 19,1 25,8   
30 29,5 13,5 21,5   26,7 15,2 20,95   
31         33,3 13,9 23,6   
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Tabla A.4: Datos de temperaturas máximas (T. Máx.), mínimas (T. Mín.), 
medias (T. Med.) y precipitaciones (PP) correspondientes a los meses de noviembre y 
diciembre del año 2009. 
  Año 2009 
  Noviembre Diciembre 
Día T.Máx. T.Mín. T.Med. PP T.Máx. T.Mín. T.Med. PP 
1 16,2 9,8 13 86 28,1 10 19,05 6 
2 16,8 10,8 13,8 6 28 11,7 19,85   
3 19,5 9,4 14,45   19,6 5,5 12,55   
4 21,5 8,4 14,95   23,5 2,2 12,85   
5 22,6 9,4 16   17,9 9,8 13,85 0,5 
6 22,6 8,2 15,4 0,3 23,5 11,6 17,55   
7 18,5 5,8 12,15   24,8 3,8 14,3   
8 23,9 5,3 14,6   25,1 8,8 16,95 0,2 
9 20,6 10,6 15,6   23,9 12,1 18   
10 21,6 2,2 11,9   31,5 10,1 20,8   
11 27,6 4,2 15,9   27,1 15,8 21,45   
12 27,5 6,5 17 0,2 24,2 7,4 15,8   
13 27,2 12,2 19,7   24,1 8,8 16,45 4 
14 23 6 14,5   27,9 13,1 20,5   
15 26 9,1 17,55   28 9,1 18,55   
16 28,3 9,7 19 8 29,4 13 21,2   
17 24,9 17 20,95   29,7 17,4 23,55   
18 25,1 7,8 16,45 22 26,6 17,4 22 30 
19 24,3 12,2 18,25   25,2 18,8 22 50 
20 25,9 7,4 16,65   28,1 14,4 21,25   
21 22,3 14,3 18,3 3 28,9 13,6 21,25   
22 28,5 15,2 21,85   31,5 15,4 23,45 4 
23 22,5 15,8 19,15 0,1 32,2 19,7 25,95 12 
24 19,5 13,3 16,4 6 26,1 18,1 22,1   
25 26 17,7 21,85   29,5 8,7 19,1 24 
26 27,5 8,7 18,1   30,3 18,9 24,6   
27 25,5 10,8 18,15   30,4 19,1 24,75 5 
28 26,4 8,6 17,5 0,7 25,4 17,3 21,35 3 
29 20,8 15,8 18,3 12 25,1 13,1 19,1   
30 24,3 6,8 15,55   25,1 12 18,55   
31         24,9 9,7 17,3   
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Tabla A.5: Datos de temperaturas máximas (T. Máx.), mínimas (T. Mín.), 
medias (T. Med.) y precipitaciones (PP) correspondientes a los meses de noviembre y 
diciembre del año 2011. 
Año 2011 
Noviembre Diciembre 
Día T. Máx. T.Mín T. Med. PP T. Máx. T.Mín T. Med. PP 
1 26,1 6,8 16,45   23,2 3,3 13,3   
2 26,5 8,2 17,35   25,2 7,6 17,3   
3 22,7 13,2 17,95   29 10,5 20,3   
4 25 8,2 16,6 0,1 29 12,3 20,2   
5 20,1 6,6 13,35   28,3 13,3 19,3   
6 26,9 10,7 18,8   28,8 10,5 19,6 4,06 
7 33 9,7 21,35 53,1 32,3 11,3 21,8   
8 16,2 8,3 12,25   33 15 21,7   
9 19,5 3,9 11,7   29,9 12,5 21,4   
10 17,5 2,1 9,8   32,6 16 23,7   
11 20,5 2,9 11,7   34 16,5 22,9 6,1 
12 24,6 8,2 16,4   30,6 8,1 16,7   
13 25,9 11,1 18,5   25,1 10,6 17,1   
14 20,1 10,1 15,1 0,5 25,6 14,6 19,6   
15 18,6 12,3 15,45 0,8 26,7 13,6 19,1   
16 19,7 8,6 14,15 7 26 11,4 18,2   
17 22,2 9,2 15,7   27 9,9 18,7   
18 26,4 8,3 17,35   32,1 4,4 19   
19 28,5 11,7 20,1   32,6 15 22,6   
20 28,5 13,1 20,8   34,2 12,8 23,3   
21 27,3 14,4 20,85   36,1 18,7 26,1   
22 22,6 11,2 16,9   32,9 15,8 22,3   
23 26,1 5,2 15,65   30 5,3 14,7   
24 29,5 14,4 21,95   23,9 2,1 14,1   
25 23,6 10,8 17,2 16,9 27,2 7,6 17,3   
26 28,5 12,2 20,35   30,3 8,5 21,2   
27 23,5 14,1 18,8   32,2 8 23,6   
28 22,5 5,2 13,85   33,6 12 24,8   
29 27,1 5,3 16,2 1,5 34 15 24,7   
30 25,1 8,4 16,75   33,5 18,1 25,9   
31         32,9 14,9 24,7   
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Tabla A.6: Porcentaje de explicación (%) y nivel de significancia (NSig.) de las 
fuentes de variación (F. V) para la variable volumen de sedimentación (SDSS- Test), de 
los cultivares que se repiten en los años 2005 y 2006 (Grupo 1), 2006 y 2009 (Grupo 2) 
y 2009 y 2011 (Grupo 3). 
 Grupo 1 Grupo 2 Grupo 3 
F.V. % NSig. % NSig. % NSig. 
Cultivar 
(Cv.) 77,9 *** 68,6 *** 
94,7 
 *** 
Año 5,4 *** 12,3 *** 0,3 NS 
Cultivar*Año 16,4 *** 17,6 *** 3,9 * 
Los asteriscos *, ** y *** indican el nivel de significancia al 0,1, 0,05 y 0,01 y 
NS significa no significativo para los factores: Cultivar, Año y Cultivar x Año. 
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Tabla A.7: Datos de temperaturas máximas (T. Máx.), mínimas (T. Mín.), 
medias (T. Med.) y precipitaciones (PP) correspondientes a los meses de noviembre y 
diciembre del año 2008. 
Año 2008 
  Noviembre Diciembre 
Día T.Máx. T.Mín. T.Med. PP T.Máx. T.Mín T.Med. PP 
1 26,5 9,4 17,95   20,6 9,8 15,2   
2 22,1 8,9 15,5   23,6 6,6 15,1   
3 27,1 12,2 19,65 0,1 26,7 3,7 15,2   
4 29,7 13,3 21,5   26,3 9,4 17,85   
5 28 11,9 19,95   29,9 11 20,45   
6 25,2 9,6 17,4   31,9 12,2 22,05   
7 25,6 9,9 17,75   30,7 15,6 23,15   
8 26,2 15,6 20,9 13 33,6 19 26,3 3 
9 29,1 11,5 20,3   30,7 15,6 23,15   
10 26,6 15,2 20,9   17,1 14,9 16   
11 28,4 12,1 20,25   26 16,4 21,2   
12 31,5 14,9 23,2   26,3 11,8 19,05   
13 31 14,3 22,65   27,5 16 21,75   
14 31 12 21,5 2,00 31,5 16 23,75   
15 17,9 9 13,45   33,6 14,9 24,25   
16 21,7 -0,1 10,8   35,3 15,6 25,45 7 
17 28,5 8,2 18,35   26,7 18,7 22,7 2 
18 24,3 9 16,65 0,1 31,5 18,3 24,9   
19 25,7 10,2 17,95   28,3 17,9 23,1   
20 29 12,9 20,95   34,9 17,1 26 1 
21 28,7 12,6 20,65   25,6 14,5 20,05   
22 31,1 15,1 23,1   27,1 9 18,05   
23 30,7 17,1 23,9 0,1 30,7 12,6 21,65   
24 34,2 17,5 25,85   34,4 15,6 25   
25 35,1 17,9 26,5   30,3 16,4 23,35   
26 30,8 18,5 24,65 2 31,5 11,0 21,25   
27 34,1 18,9 26,5 15 31,5 16 23,75   
28 27,1 5 16,05   29,9 13,7 21,8   
29 28,4 15,6 22   26,3 7,8 17,05 0,2 
30 25,2 12,6 18,9   31,9 11,8 21,85 4,3 
31         27,9 14,9 21,4   
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Tabla A.8: Cantidad de HMW-Gs de los cultivares analizados en los años: 2008 
(1) y 2009 (2), en promedio de los dos Tratamientos (Control: C y Nitrógeno: N). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Test de comparación de medias Fisher α=0,05     mds= 30,64028 
Los puntos entre dos letras indican que están incluidas todas las letras intermedias 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Cultivar HMW-Gs 
Año 1  Año 2  
Buck 75Aniversario 249,80 j..o 300,34 c..f 
ACA201 241,84 l..k 359,88 b 
ACA302 267,74 g..m 300,56 c..f 
ACA303 258,23 i..o 270,85 f..l 
ACA304 257,68 i..o 316,86 c 
ACA315 193,32 t..w 157,01 x 
ACA601 243,36 k..p 422,4 a 
ACA801 264,47 h..n 306,06 cd 
ACA901 243,85 j..p 433,96 a 
ACA903 303,34 cde 409,77 a 
Buck Baqueano 289,10 c..h 434,92 a 
BIOINTA 1003 240,27 l..k 240,48 l..k 
BIOINTA 1004 266,44 g..m 246,73 j..p 
BIOINTA 2002 183,07 u..x 165,55 wx 
BIOINTA 2003 199,99 stu 168,87 vwx 
BIOINTA 3004 253,15 j..o 353,41 b 
Klein Carpincho 218,56 p..t 273,15 e..k 
Klein Gavilán 252,81 j..o 228,22 o..s 
Klein Guerrero 237,87 m..r 292,7 c..h 
Klein Jabalí 235,64 n..r 295,66 c..g 
Buck Malevo 273,99 e..k 363,56 b 
Buck Meteoro 208,4 r..u 285,28 d..i 
Klein Proteo 211,91 q..u 311,44 cd 
Buck Taita 243,42 k..p 377,40 b 
Klein Tauro 199,14 s..v 250,36 j..o 
INIA Torcaza 197,33 tuv 274,13 e..j 
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Tabla A.9: Cantidad de LMW-Gs de los cultivares analizados, para los 
Tratamientos Control (C) y Nitrógeno (N) en los años: 2008 (1) y 2009 (2). 
Cultivar LMW-Gs 
Año1  Año 2 
C  N  C  N  
B.75Aniv. 212,86 q/// 230,16 k..w 237,15 h..u 231,61 k..w 
ACA201 221,24 n/// 185 ///j 331,78 abc 328,86 bc 
ACA302 161,82 ///e..l 163,91 ///..d..l 245,71 f..q 244,57 f..q 
ACA303 258,18 f..l 271,82 ef 224,73 m..y 235,38 i..v 
ACA304 223,54 m..z 255,86 f..m 202,57 v.///.b 185,99 ///..i 
ACA315 193,46 x ///..e 188,13 ///..h 213,92 q./// 208,77 s./// 
ACA601 195,96 x.///.d 173,20 ///..a..l 328,26 bc 316,88 cdf 
ACA801 247,48 f..p 292,89 de 343,45 abc 356,76 ab 
ACA901 182,78 ///.k 153,67 ///.i..l 323,18 cd 363,76 a 
ACA903 184,06 ///.k 181,93 ///.k 225,52 l..x 238,70 g..s 
B. 
Baqueano 
169,10 ///c..l 158,94 ///..f..l 224,43 m..y 240,41 f..s 
BIO. 1003 192,54 x.///e 205,29 t.///.a 185,48 ///.j 179,16 ///..l 
BIO. 1004 234,25 i..w 232,78 j..w 201,78 w..c 211,52 r..///` 
BIO.  2002 117,51 ///..mn 152,90 ///..j..l 178,96 ///..l 173,8 ///a..l 
BIO. 2003 174,60 ///a..l 156,10 ///.h..l 151,85 .///.kl 174,02 ///.a..l 
BIO. 3004 208,13 s./// 196,08 x..///d 231,21 k..w 219,01 o./// 
K. 
Carpincho 
191,17 z..///f 166,83 ///..d..l 194,77 x.///.e 204,17 u.///.b 
K. Gavilán 208,67 s../// 193,11 x..///e 109,31 ///..n 213,05 k../// 
K. 
Guerrero 
190,43 ///..g 217,67 o../// 243,90 f..r 237,97 g..t 
K. Jabalí 293,49 de 330,43 bc 236,76 h..u 270,47 efg 
B. Malevo 189,67 ///..g 192,62 x.///.e 252,62 f..n 264,97 e..j 
B. Meteoro 238,46 g..s 215,03 p.//// 266,43 e..i 250,25 f..o 
K. Proteo 269,57 e..h 322,01 cd 262,38 e..k 293,90 de 
B. Taita 158,66 ///..f..l 151,33 ///..kl 153,35 ///.i..l 188,85 ///.h 
K. Tauro 194,78 x.///.e 204,30 u.///.b 229,92 k..w 235,52 i..v 
I. Torcaza 157,51 ///..g..l 147,06 ///..lm 171,88 ///..b..l 192,08 y..///e 
Test de comparación de medias Fisher α=0,05     mds= 32,99761 
Los puntos entre dos letras indican que están incluidas todas las letras intermedias.Las  
barras (///) indican el nuevo  comienzo del alfabeto.   
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Tabla A.10: Cantidad de Gli de los cultivares analizados, para los Tratamientos 
Control (C) y Nitrógeno (N) en los años: 2008 (1) y 2009 (2). 
Cultivar Gli 
Año1 Año 2 
C  N  C  N  
B. 75Aniv. 339,13 ///d..i 427,63 ///d 427,65 ///d 497,23 t../// 
ACA201 748,90 abc 743,27 a..d 645,36 e..j 752,92 abc 
ACA302 686,89 b..f 746,15 abc 533,15 n..y 637,18 e..k 
ACA303 499,92 s./// 617,25 e..n 402,98 ///g 418,36 ///f 
ACA304 601,11 f..r 774,96 ab 299,59 ///hij 521,54 p../// 
ACA315 641,85 e..j 647,77 e..j 532,57 n..y 653,95 d..j 
ACA601 490,19 u./// 778,74 a 529,10 n..z 609,40 e...p 
ACA801 461,20 w///b 523,85 o../// 461,48 w///b 482,28 v../// 
ACA901 423,12 ///e 645,22 e..j 438,01 ///c 504,46 s../// 
ACA903 471,08 w///a 583,13 g..t 474,51 w///a 507,93 s../// 
B. 
Baqueano 
444,81 y///c 477,12 v///a 459,29 x///b 538,11 m..x 
BIO. 1003 300,48 ///hij 331,83 f..i 333,01 ///f..i 361,03 ///c..h 
BIO. 1004 346,02 ///d..i 442,99 z///c 489,57 u../// 525,77 o./// 
BIO. 2002 518,18 q../// 566,42 j..v 437,30 ///c 513,06 r../// 
BIO. 2003 522,61 p..[ 626,53 e..m 533,00 n..y 6074,71 f...p 
BIO. 3004 365,31 ///c..h 417,95 ///f 377,91 ///b..h 424,15 ///e 
K. 
Carpincho 
602,81 f...q 671,96 c..g 161,94 ///l 172,12 ///kl 
K. 
Gavilán 
629,66 e..l 635,13 e..k 192,51 ///kl 185,85 ///kl 
K. 
Guerrero 
586,97 g..s 684,69 c..f 238,50 ///jkl 259,61 ///ijk 
K. Jabalí 573,28 i..u 653,17 d..i 171,74 ///kl 604,94 f..q 
B. Malevo 580,16 h..t 612,63 e..o 507,14 s../// 542,14 l..x 
B. 
Meteoro 
359,09 ///c..h 426,45 ///d 549,01 k..w 585,94 g..t 
K. Proteo 466,01 w///b 663,67 c..h 314,92 ///g..j 395,94 ///g 
B. Taita 392,15 ///a..g 488,88 u../// 398,54 ///g 626,44 e..m 
K. Tauro 334,99 ///e..i 325,67 g..j 539,24 m..x 573,03 i..u 
I. Torcaza 502,35 s../// 573,98 i..u 632,02 e..k 697,24 a..e 
Test de comparación de medias Fisher α=0,05     mds= 89,38020 
Los puntos entre dos letras indican que están incluidas todas las letras intermedias. Las  
barras (///) indican el nuevo  comienzo del alfabeto.   
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Tabla A.11: Relación HMW-Gs/LMW-Gs de los cultivares analizados, para los 
Tratamientos Control (C) y Nitrógeno (N) en los años: 2008 (1) y 2009 (2). 
Cultivar HMW-Gs/LMW-Gs 
Año1  Año 2 
C  N  C  N  
B. 75Aniv. 1,13 v///e 1,13 v///e 1,19 r///c 1,38 j..u 
ACA201 1,09 y///g 1,32 l..z 1,08 z///h 1,10 x///g 
ACA302 1,63 e..i 1,68 d..g 1,22 q///a 1,24 o../// 
ACA303 0,85 ///h..n 1,10 x///g 1,05 ///i 1,39 i..u 
ACA304 1,02 ///j 1,11 x///g 1,63 e..i 1,65 e..h 
ACA315 0,97 ///b..l 1,05 ///i 0,69 ///n 0,80 ///j..n 
ACA601 1,12 w///f 1,56 f..k 1,26 o../// 1,37 k..v 
ACA801 0,93 ///d..n 1,02 ///j 0,83 ///i..n 0,92 ///e..n 
ACA901 1,39 i..u 1,48 g..o 1,23 p../// 1,29 n../// 
ACA903 1,62 e..j 1,70 d..g 1,90 bcd 1,64 e..h 
B. Baqueano 1,55 f..l 2,00 bc 1,84 cde 1,90 bcd 
BIO. 1003 1,18 s///c 1,25 o../// 1,22 q///a 1,42 h..s 
BIO. 1004 1,03 ///j 1,26 o../// 1,20 r///b 1,19 r///c 
BIO.  2002 1,53 f..m 1,36 k..w 0,87 ///g..n 1,02 ///j 
BIO. 2003 1,18 s///c 1,29 m..] 1,02 ///j 1,06 ///i 
BIO. 3004 1,16 t///e 1,36 k..w 1,53 f..n 1,63 e..i 
K. Carpincho 1,09 y///g 1,37 k..v 1,34 k..x 1,43 h..r 
K. Gavilán 1,22 q///a 1,31 l../// 1,73 def 1,26 o../// 
K. Guerrero 1,17 t///d 1,17 t///d 1,21 r///b 1,23 p../// 
K. Jabalí 0,75 ///lmn 0,77 ///k..n 1,20 r///b 1,15 u///e 
B. Malevo 1,40 h..t 1,47 g..p 1,42 h..s 1,39 i..u 
B. Meteoro 0,89 ///f..n 0,95 ///c..m 1,03 ///j 1,18 s///c 
K. Proteo 0,72 ///mn 0,71 ///mn 1,19 r///c 1,06 ///i 
B. Taita 1,47 g..p 1,69 d..g 2,36 a 2,10 b 
K. Tauro 0,98 ///a..l 1,01 ///k 1,08 z///h 1,07 ///i 
I. Torcaza 1,3 m../// 1,34 k..y 1,57 f..k 1,46 g..q 
Test de comparación de medias Fisher α=0,05     mds= 0,24537 
Los puntos entre dos letras indican que están incluidas todas las letras intermedias. Las  
barras (///) indican el nuevo  comienzo del alfabeto.   
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Tabla A.12: Relación Glu/Gli de los cultivares analizados, para los 
Tratamientos Control (C) y Nitrógeno (N) en los años: 2008 (1) y 2009 (2). 
Cultivar Glu/Gli 
Año1  Año 2 
C  N  C  N  
B. 75Aniv. 1,33 h..o 1,16 k..i 1,25 k..s 1,15 k..z 
ACA201 0,62 ///g..l 0,58 ///i..l 1,08 n../// 0,92 v///f 
ACA302 0,62 ///g..l 0,59 ///i..l 1,02 q./// 0,86 z///i 
ACA303 0,96 t///e 0,94 v///f 1,19 k..v 1,32 h..p 
ACA304 0,75 ///l 0,7 ///c..l 1,90 de 0,96 t///e 
ACA315 0,59 ///i..l 0,6 ///h..l 0,69 ///d..l 0,58 ///i..l 
ACA601 0,87 y///i 0,57 ///jkl 1,40 f..l 1,23 k..u 
ACA801 1,05 o../// 1,13 l../// 1,36 f..n 1,43 f..k 
ACA901 1,03 p../// 0,6 ///h..l 1,65 efg 1,65 ef 
ACA903 1,02 q..` 0,84 ///k 1,39 f..m 1,24 k..t 
B. Baqueano 0,98 s///d 1,00 s///b 1,40 f..m 1,30 h..q 
BIO. 1003 1,39 f..m 1,40 f..m 1,25 k..t 1,20 k..v 
BIO. 1004 1,40 f..m 1,18 k..w 0,92 v///f 0,89 x///h 
BIO. 2002 0,55 ///l 0,62 ///g..l 0,77 ///l 0,69 ///d..l 
BIO. 2003 0,74 ///l 0,56 ///kl 0,57 ///jkl 0,59 ///i..l 
BIO. 3004 1,23 k..u 1,11 m../// 1,58 fgh 1,36 g..n 
K. Carpincho 0,66 ///f..l 0,59 ///i..l 2,84 ab 2,87 ab 
K. Gavilán 0,73 ///l 0,7 ///c..l 1,56 f..i 2,66 b 
K. Guerrero 0,7 ///c..l 0,69 ///d..l 2,25 c 2,04 cd 
K. Jabalí 0,9 w///g 0,9 w///g 3,03 a 0,96 t///e 
B. Malevo 0,78 ///l 0,8 ///l 1,23 k..u 1,17 k..x 
B. Meteoro 1,26 j..s 0,99 s///c 1,00 s///b 0,93 v///f 
K. Proteo 1,00 r///b 0,84 ///l 2,00 cd 1,55 fj 
B. Taita 1,00 r///a 0,83 ///l 1,29 i..r 0,94 u///f 
K. Tauro 1,16 k..y 1,26 j..s 0,89 x///h 0,85 ///j 
I. Torcaza 0,72 ///a..l 0,6 ///h..l 0,71 ///b..l 0,68 ///e..l 
Test de comparación de medias Fisher α=0,05     mds= 0,29008 
Los puntos entre dos letras indican que están incluidas todas las letras intermedias. Las  
barras (///) indican el nuevo  comienzo del alfabeto.   
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Tabla A.13 Valores W de los cultivares analizados, para los Tratamientos 
Control (C) y Nitrógeno (N) en los años: 2008 (1) y 2009 (2). 
Cultivar W 
Año 1 Año 2 
C  N  C  N  
B. 75Aniversario 439 g..r 655 a 367 o/// 484 e..l 
ACA201 254 ///c..h 375 m/// 307 y///f 429 g..t 
ACA302 490 e..k 518 d..g 410 i..x 548 c..f 
ACA303 359 p///a 451 f..p 265 ///a..h 322 w///e 
ACA304 377 m/// 434 g..s 199 ///g..l 344 r///c 
ACA315 424 g..u 513 d..g 309 y///f 376 m/// 
ACA601 382  m/// 383 m/// 442 g..q 497 e..j 
ACA801 377 m/// 377 m/// 323 v///e 379 m/// 
ACA901 314 w///f 548 c..f 257 ///b..h 376 m/// 
ACA903 261 ///a..h 460 e..o 305 z///f 411 h..w 
B. Baqueano 327 u///d 389 l/// 152 ///jkl 284 ///a..g 
BIO. 1003 332 t///d 375 m/// 363 o/// 380 m/// 
BIO. 1004 421 g..v 452 f..p 404 j..y 507 e..i 
BIO. 2002 252 ///c..i 429 g..t 241 ///d..k 385 m/// 
BIO. 2003 374 n/// 651 ab 442 g..r 504 e..i 
BIO. 3004 143 ///kl 394 k/// 273 ///a..h 228 ///e..l 
K. Carpincho 356 p///a 472 e..m 154 ///i..l 216 ///f..l 
K. Gavilán 320 w///e 380 m/// 273 ///a..h 362 o/// 
K. Guerrero 374 m/// 412 h..w 294 ///a..g 344 q///e 
K. Jabalí 542 c..f 608 a..d 400 j..z 468 e..n 
B. Malevo 319 w///e 389 l/// 181 ///h..l 360 p/// 
B. Meteoro 312 x///f 542 c..f 244 ///d..j 471 e..n 
K. Proteo 492 e..j 620 abc 518 d..g 555 b..e 
B. Taita 337 s///d 515 d..g 141 ///..l 366 o/// 
K. Tauro 286 ///a..g 545 c...f 302 ///a..f 350 q///e 
I. Torcaza 332 t///d 377 m/// 364 o/// 430 g..t 
    Test de comparación de medias Fisher α=0,05     mds= 98,27441 
Los puntos entre dos letras indican que están incluidas todas las letras intermedias. Las  
barras (///) indican el nuevo  comienzo del alfabeto.   
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Tabla A.14: Valores de P/L de los cultivares analizados, para los Tratamientos 
Control (C) y Nitrógeno (N) en los años: 2008 (1) y 2009 (2). 
Cultivar P/L 
Año 1 Año 2 
C  N  C  N  
B. 75Aniv. 1.75 y///f 1.31 ///b..f 3.39 i..v 1.90 v///f 
ACA201 4.09 f..m 2.63 m///e 4.22 e..l 2.83 l///a 
ACA302 1.92 u///f 1.55 ///a..f 1.57 ///a..f 1.40 ///a..f 
ACA303 2.42 o///f 1.97 u///f 2.72 l///e 3.26 j..x 
ACA304 2.04 t///f 245 o///f 6.37 bcd 5.63 cde 
ACA315 1.66 ///a..f 1.32 ///a..f 2.82 l///a 1.62 ///a..f 
ACA601 3.16 j/// 2.65 m///e 2.09 s///f 1.80 w///f 
ACA801 3.19 j..z 3.18 j..z 1.53 ///a..f 1.48 ///a..f 
ACA901 2.57 n///f 2.71 m///e 3.76 h..q 2.78 l///c 
ACA903 4.52 e..k 3.99 f..n 3.97 f..n 3.07 j/// 
B. Baqueano 3.31 i..w 2.78 l///c 3.28 i..w 3.07 j/// 
BIO. 1003 4.77 e..i 5.08 d..h 3.07 j/// 3.92 g..o 
BIO. 1004 1.48 ///a..f 1.07 ///..f 1.26 ///def 1.22 ///ef 
BIO. 2002 2.72 l///e 2.02 t///f 3.20 j..z 2.42 o///f 
BIO 2003 3.56 i..s 2.09 s///f 2.37 p///f 2.79 l///b 
BIO. 3004 2.91 l/// 2.06 s///f 1.73 z///f 2 t///f 
K. Carpincho 2.62 m///e 2.86 l/// 7.57 ab 8.03 a 
K. Gavilán 3.30 i..w 3.04 k/// 3.13 j/// 3.25 j..y 
K. Guerrero 3.91 g..o 3.27 i..x 3.11 j/// 2.97 l/// 
K. Jabalí 2.28 q///f 1.77 x///f 2.09 s///f 1.90 v///f 
B. Malevo 5.37 c..g 5.47 c..f 7.58 ab 6.61 abc 
B. Meteoro 3.06 j/// 1.26 ///def 7.24 ab 3.61 h..r 
K. Proteo 2.54 n///f 1.67 ///a..f 1.95 u///f 1.27 ///def 
B. Taita 3.50 i..t 2.76 l///d 5.09 d..h 3.27 i..x 
K. Tauro 3.41 i..u 2.68 m///e 1.36 ///a..f 1.28 ///c..f 
I. Torcaza 2.66 m///e 3.26 j..x 2.43 o///f 2.73 l///d 
Test de comparación de medias Fisher α=0,05     mds= 1,50454 
Los puntos entre dos letras indican que están incluidas todas las letras intermedias. Las  
barras (///) indican el nuevo  comienzo del alfabeto.   
 
 
 
 
 
